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1. Bevezetés

Az interdiszciplinaris kutatasok f6 jellemzdje, hogy egy témat kiilonboz6
szakterlletek — példaul biol6gia, matematika, mérnoki és szamitastechnikai
tudomanyok - mddszereivel kozosen vizsgalunk és a végén a sajat diszcipli-
nank szdmara hasznos eredményeket nyerink.

Joval a PhD tanulmanyaim el6tt elkezdtem az ismerkedést a biologia k-
16nb6z0 szakteriileteivel, igy tettem szert mélyebb ismeretekre foleg a mole-
kuléris biolbgia, sejtbiologia és fejlodésbioldgia teriiletén. Prébaltam a bio-
l6giai folyamatokat mérnoki szemlélettel megérteni, magyarazatra lelni
egyes jelenségekre, masrészt pedig a mérnoki tudomanyok teriiletén haszno-
sithatd elképzeléseket talalni és atvenni a természett6l. Kuléndsen a model-
lezés és dinamikus rendszerek szimulacioja terén szerzett (j ismeretek €s a
MATLAB programozéshan szerzett gyakorlat volt hasznos ebben. A termé-
szet rejtelmeinek flrkészése egyfajta ,,reverse engineering”.

Azt a célt tiiztem Ki, hogy egy hipotézist allitsak fel arra vonatkozo6an,
vajon milyen rendszerben lehet tarolva-témdritve az informéacié a kromo-
szémékban, ami a szervezet 3-dimenzids felépitésére vonatkozik. Az emberi
szervezet nagysagrendileg 10™ sejtbél épiil fel, az egyes sejteket maximum
100-200 féle tipusba lehet besorolni. Ehhez képest a genomunk ,,csak”
3,3x10° bazisparbol all (négy kiilonbozé DNS bazis 1étezik a természetben).
Kutatémunkam soréan azzal foglalkoztam, vajon hogyan van programozva a
sejtekben az Osszeallitasi terv, ami alapjan sorozatos osztédasokon keresztill
kifejlédik egy él61ény?

Célom eléréséhez tanulmanyoztam a rendelkezésre all6 bioldgiai szak-
latosakat. Véleményem szerint az ilyen tipust informacidkat nemcsak a ge-
nom, tehat a DNS lanc tartalmazza, hanem az is, ahogyan a DNS lanc kot6o-
dik a kromoszoma fehérjevazahoz, vagy ahogyan a DNS lanc metilacios
mintazata valtozik sejtosztodasi ciklusonként.

Ebben a konkrét esetben nemcsak arra szamithatunk, hogy sikeril egy
hatékony mddszert talalni egy 2, 3 vagy tébb dimenziés adathalmaz tdmori-
tésére, hanem a bioldgia szamara is hasznos lehet, ha magyarazattal szolga-
lunk bizonyos jelenségekre. Amennyiben sikertl egy szemléletes modellt al-
kotni, az képes lehet megmagyarazni rendellenességeket, pl. bizonyos tipusu
daganatos elvaltozasokat a sejtosztodasok folyaman.

Minden tobbsejtii él61ény egyetlen sejtbol, a zigdtabol fejlodik ki. A
sejtosztodas soran egy sejtbdl mindig két utddsejt keletkezik. Szakirodalmi
attekintések tartalmaznak leirast olyan bioldgiai kisérletekrél, amik arra
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utalnak, hogy ok-okozati 6sszefliggés lehet a DNS lanc mésolatai és az utod-
sejtek tipusa kdzott. Ez alapjan bevezettem egy sejtszamozasi rendszert.

Tanulmanyoztam a sejtosztodas, sejtdifferencialédas folyamatat és arra a
megéllapitasra jutottam, hogy ez a folyamat tulajdonképpen egy inverz
diszkrét wavelet transzformécio.

Ezt a természettdl ellesett transzformaciot dolgoztam ki két esetre:
- logikai valtozok esetére,
- diszkrét valtozok esetére.

Sikerilt tomoritési modszereket kifejleszteni ezekhez a 2, 3 vagy tobb
dimenzids transzformalt adathalmazokhoz, pl. képek, térbeli mozgoképek
vagy vektorterek tomoritésere.

CELL NUCLEUS

1. dbra A molekuléris bioldgia kézponti dogmaja:
DNS-bél lesz az RNS, RNS-bél a fehérje (nobelprize.org)
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2. lIrodalmi hattér

A bioldgia terlletén tobb szinten is talalkozhatunk informatikai rendsze-
rekkel. Az élolények tobbféleképpen csoportosithatoak, példaul egysejtiick
¢és tobbsejtiick. A tobbsejtli él6lényeknek kétszintii informacioval, adathal-
mazzal kell rendelkezniiik, elszor is az 6ket felépitd egyes sejttipus specifi-
kus informacioval, masrészt pedig az egész szervezetet felépitd sejtek, sz0-
vetek 0sszességére vonatkozo felépitési informacioval.

Az emberi test legalabb 10™ sejtet tartalmaz, ezek mind egyetlen sejtbdl
szarmaznak egymast kovetd sejtosztodasokon at. A sejtek szama megdupla-
zbdik minden sejtosztodasi ciklus utan. A sejtek szdma az n-edik ciklus utan
2" és az Gsszes korabbi allapotok, vagy a sejtosztodasok szama: 2"-1. A cik-
lusok szamanak, ami ezt a mennyiségti (10'") sejtet termeli, tdbb mint
log,(10*) = 47 kell lennie. Ha figyelembe vessziik az apoptozist (programo-
zott sejthalal), vagy egyéb sejtveszteségeket, akkor ez a szam még tobb. Mi-
lyen mennyiségii informacionak kellene at6roklédni, ha ez nem lenne tomo-
ritve a genomban? A kiilonb6z6 sejttipusok szama 100-200 korul van. Ha-
sonléan a genetikai kédhoz, ahol a lehetséges 20 aminosavat (4° = 64) DNS
bazis harmasok kodoljak, ezen analdgia alapjan bazis négyesek sziikségesek
(legalabb 4 nukleotid bazis hosszu szavak) a kiilonboz6 sejttipusok (4°=256)
kodolasadhoz. Ahhoz, hogy a szervezet minden egyes sejtjének tipusat meg-
adhassuk, csak erre legalabb 10*x 4 bézis = 4x10™ nukleotid bézisparra len-
ne sziikség a genomunkbdl. Ezzel szemben a genom hossza csak 3,3x10° ba-
zispar, igy ez a fajta informacid, amely a test felépitésére vonatkozik, erésen
tomoritett lehet.

A sejt szarmazastérkép tokéletes binéris fa strukturat mutat, igyszintén a
DNS replikacio is binaris fa alakzati. A legujabb kisérletek arra utalnak,
hogy erés korrelacio lehet e két jelenség kozott. Figyelembe véve ezt a tényt
és a sejtosztodas természetét (szimmetrikus vagy aszimmetrikus), az embri-
onalis fejlédést a wavelet transzformacio egy fajtajaként is le lehet irni.

A DNS felfedezése 6ta ismert, hogy ez a molekula az 6roklédés hordo-
z0ja (1. dbra). A DNS molekulék tébbnyire kromoszomék forméajaban van-
nak jelen a sejtekben. A DNS elsddleges szerepe a genetikai informacio
hossztavu taroldsa. A DNS-ek azon egységét, mely ezt a genetikai informa-
ciét hordozza, génnek nevezzik. Minden egyes gén templatként (sablon)
szolgél egy fehérje molekula felépitéséhez. A fehérjék esszencialis makro-
molekulak, melyek életfontossagu feladatot toltenek be a sejtek funkcioja-
ban, és egyben a szovetek épitdelemei. A genetikai informacié meghatarozza
a fehérje dsszetételét és funkcidjat. A fehérjék hiszféle aminosavbol éplilnek
fel, rendszerint néhanyszaz aminosav kapcsolédik Ossze peptidkdtéssel és
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alkot egy fehérje molekulat. A fehérje aminosav szekvencigjat a hirvivo
RNS, azaz mRNS molekula kédolja és a ,,gyar”, ahol az ,,0sszeszerelés”
végbemegy az a riboszéma. A riboszéma RNS-molekulék és fehérjék kong-
lomerdtuma. Ezen RNS-molekuldk templétjai a kromoszoma belsejében
vannak tarolva kett6sszall DNS formajaban. Ennek kell tartalmaznia azt a
genetikai informdciot is, mely az ¢é16 szervezetek fejlodéséhez vezet.

A kddolé szekvencidk a genom 2-3 széazalékat teszik csak ki, a maradék
98% az Ugynevezett ,junk” DNS. Ennek a ,,maradék” DNS-nek egy része
ismert funkcidval rendelkezik, a tobbi funkcidjanak és szerepének kutatésa
kihivas a jelenlegi és a jovobeni molekularis bioldgusok szdmaéra is.

3. Szamitasi mdédszerek

3.1. Egydimenzios jel masodik generéacios wavelet transzforméacioja

A hagyomanyos jelfeldolgozasi transzformaciok, mint a Fourier-
transzformacio és az els6 generacios wavelet transzformaciok jol mitkédnek
a végtelen vagy periodikus jelek esetében. A képek és az adathalmazok nagy
része méretben kotottek és altalaban nem periodikusak, de van egy kedvezo
tulajdonsaguk, hogy a szomszédos elemek korreléltak. A 2. abra egy egydi-
menzids (1D) jel masodik generécids wavelet transzformaciojat szemlélteti.
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2. abra Masodik generacios wavelet transzformacid szemléltetése

Az éltalanos wavelet transzformacio két 6 1épésbél all, sziirés (a jelet
osszehasonlitani a kernellel), amit egy felbontéas csokkentési folyamat kovet.
A masodik generécios diszkrét wavelet transzformacié harom Iépésbél all.
Els6 az adatok szétvalasztasa két részre, példaul a paros és paratlan sorsza-
muakra, prognosztizalni a paratlanokat a parosak segitségével, igy generalni
a részlet egy(tthatokat és végul frissiteni a paros részt a részletegyutthatok
segitségével. Az inverz transzforméacionak hasonld 1épései vannak forditott
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sorrendben. A legegyszeriibb az 1D jelek wavelet transzformacioja.

Sziirés:
Az 1D rendszerben adott egy x bemeneti jel és a transzformaltja az y jel, az
m a futdvaltozd, akkor a jel lineéris allando egylitthatds kildénbségi transz-
forméltja igy fejezhetd ki:

aym—1)= ) bex(m—k)
(K)ERq (K)ER,
A sziir6k régioi R, €s Ry, ax €S by valds szamok. Ezt a kilonbségi

egyenletet atrendezve kapjuk, hogy ha a; # 0 és (0) € R, akkor a transz-
formalt jel a kovetkez6 lesz:

ym) == ) a/ym—k)+ > bxm—k)
(K)ER, (k)ERp
legyen a rekurzié iranya példaul balrél jobbra tartd.

3.2.  Kétdimenzios (2D) rendszer

Hogyan kell végrehajtani a wavelet transzforméaciét magasabb dimenzié-
ju rendszerekben? Egy altalanos térbeli 2D rendszerben a két valtozé m és n,
a linearis &llandé egyditthatos differenciaegyenleteket igy lehet leirni:

a y(m—kn-10)= Z b x(m—k,n—1)
(kDER, (k,DER}
Ahol x a bemeneti kép, y a transzformalt kép, by, az el6recsatolasi
egyltthatok, ay, a visszacsatolas egyutthatok. A megoldas y-ra:
y(m,n) = Z ap, ym—kn—10+ Z by x(m—k,n—1)
(k,DER, (k,DERy

3. dbra. Sziirés progresszidja 2 dimenzids rendszerben

A progresszid lehet pl. vizszintesen balrol jobbra, fliggélegesen fentrol
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lefelé soronként haladd, ahogy azt a 3. dbra is mutatja.

Mind a wavelet transzformécid, mind a sejtosztddasi és differencialodasi
lanc progresszidja hierarchikus transzforméacié. A 4. abra egy példat mutat

crer

L a jel alacsony frekvencias komponense, H a nagyfrekvencias 0sszetevoje.
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4. dbra. Példa egy kép hierarchikus transzforméaciodjara 2D rendszerben

A tomoritési mddszerek nagyon hasznosak példaul képek, adathalmazok
vagy csomagok archivalasanal vagy atvitele soran, csokkentik az adatmeny-
nyiséget, a memoria sziikségletet és az atvitelhez sziikséges iddintervallu-
mot. A tomoritendo adathalmaz elemei kozotti korrelacié mértékétol fiigg a
tdmorités mértéke. Jelentds kiilonbségek vannak a tomoritési modszerek ko-
zOtt. Minél nagyobb a korrelacié (hasonldsag) egy elem és a szomszédjai
kozott, annal nagyobb mértékii lehet a tomoritési arany az eredeti jel és a
tomoritett jel kdzott.

A H a szirkearnyalatos kép entrdpiaja, p egy adott intenzitas érték valé-
szinlisége a képen, ha b = 2, akkor az entropia egységét bitben kapjuk meg.
Példaul az 5. abran a és b mindketté 16 fokozatl sziirkearnyalatos kép,
mindegyik fokozat egyenld valdszinliségl, igy a két kép azonos entropia ér-
tékli, a példankban ez az érték egyenld 4-gyel. Ahhoz, hogy magas tomorité-
si aranyt érjink el, az entrépianak alacsonynak kell lennie. Ha az entropia
mértéke valdban a rendezetlenséghez kapcsolhato, akkor az a és b képek ese-
tében az entropia értékek eltérdek lennének. Az érzetiink pedig azt diktalja,
hogy az a képet hatékonyabban lehet tdmdriteni, mint a b képet, hiaba tar-
talmaz mindkettd pontosan ugyanannyit minden egyes pixelértékbol.
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a,

5. dbra. Azonos entropia értékii 16 fokozatl sziirkearnyalatos képek,
mindegyik fokozat egyenld valoszintiségii ( John Loomis)

Altalanossagban a kép entropia definicidja:
n
HGO = = ) pxplogn(p(x)
i=1

A tomoritési modszerek lehetnek veszteségmentesek vagy vesztesége-
sek. Ez a bioldgiailag inspiralt tomdritési mddszer teljesen veszteségmentes,
de a tdmoritési arany tovabbi novelése érdekében akar egy veszteséges to-
moritési eljarassa is mddosithatd. Ezen tomoritési eljaras feltételei: a jel le-
gyen diszkrét és a kiterjedése pedig legyen korlatos.

3.3. Matlab modellezés és szimulacio

A dolgozatban emlitett minden képfeldolgozasi, modellezési és szimula-
ciés munka Matlab segitségével lett elvégezve. A Matlab egy matrix alapd
numerikus szamitasi program, grafikus megjelenit6 feliilettel is rendelkezik
az eredmények abrazoldsara. Szdmos eszkoztar segiti a felhasznal6t kilon-
b6z6 feladatok megoldasaban. A Képfeldolgozés csomag szolgalt a képek
bevitelére a tovabbiakban bemutatott kép atalakitasi és témoritési manipula-
cidkhoz és a tRNS mozgas megjelenitésére. A dolgozatban szereplé minden
szamitast és szimulciot Matlabbal végeztem.

A Matlab er6ssége a matrix miiveletekben rejlik, k6zvetlen matrixalgeb-
rai miiveleteket jelentGsen gyorsabban végez el, mint ciklusokat. Példaul a 3.
abran bemutatott sziirés azt sugallja, hogy a képtranszformalod program egy
ketts ciklus legyen az x és y tengely mentén. Az itt kidolgozott eljarasok
hierarchikus szerkezetéb6l adodoan kozvetlen matrix miiveletekkel megold-
hatoak, elkerllve a ciklusszervezést, ami a miiveleti sebességet nagysagren-
dekkel noveli.
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Természetesen vannak méas rendelkezésre all6 alternativék is, mint pél-
daul a Scilab vagy a LabVIEW. A Scilab nagyon hasonlit a Matlabra, a f6
kiilonbség, hogy a Scilab szabadon elérhetd, de sajnos nincs semmilyen
megbizhatt képfeldolgozd eszkdztar hozza.

A LabVIEW egy grafikus programozési nyelv. A fent emlitett feladato-
kat meg lehet oldani LabVIEW-val is. (Ez a terv a jovOre nézve, a
képtranszformacids eljards mar ki van dolgozva Labview segitségével is.)

4. Tézisek ismertetése

4.1. 1. Tézis

Minden tobbsejtli ¢élélény egyetlen sejtbol, a zigotabol fejlodik ki. A
sejtosztodas soran egy sejtbdl mindig két utodsejt keletkezik. Az irodalom-
kutatas soran talaltam olyan biol6giai kisérlet leirasokat, amik azt bizonyit-
jak, hogy ok-okozati 6sszefiiggés lehet a DNS lanc masolatai és az utodsej-
tek tipusa kdzott. Ez alapjan bevezettem egy sejt szamozasi rendszert.

Mi az elénye egy sejtszamozasi rendszer létrehozésanak? Elsdsorban le-
hetdséglink lenne megnevezni és azonositani egy adott ¢€161ény minden egyes
sejtjét, masrészt, hogy megtudjuk allapitani mi a szerkezete vagy modszere a
testi architektura kodolasanak.

P e
S A R A T
(eal) [agar] (aeni] (azo) [ € ] {ws] e ] (2]

6. dbra. C. elegans sejtvonala. PO sejt volt a zig6ta, 8 utddsejtje szarmazott a
harmadik sejtosztodas ciklus végére

A sejtosztddasok binaris fa struktarat kovetnek. A sejtvonalak rajzolasa-
nak torténete a mikroszkopia felfedezéséig nyulik vissza, amikor a sejteket
¢és szoveteket eloszor felfedezték. A legtobbet vizsgalt €16lény egy féreg,
Caenorhabditis elegans 959 szomatikus sejttel.

A 6. dbra a C. elegans sejtvonalat mutatja a harmadik sejtosztédasi cik-
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lus utan, a jelen 1évo sejtek szama ebben a fazisban 8, az elozdleg 1étezett
sejtek dsszes szama pedig 7. A sejtosztddasok egy jol koreografalt és doku-
mentalt mintat kdvetnek.

A DNS-molekuldk kettds helixek. Hogyan lehet 6ket megkilénbdztetni
egymastol, ha ezek mind azonosak? Egy relativ DNS szal elnevezési mod-
szer az egyik szalat Watson, a komplementer szélat Crick szalnak nevezte el.
Célszeriibb lenne létrehozni egy konszenzusos elnevezést az egyes szélakra.
A DNS masolés inicialasa a replikacios origd régional kezdédik. Ezek egy
egyedi DNS-szekvencia mintat tartalmaznak. Az egyik szala timinben (T)
gazdag, igy kovetkezésképpen a komplementer szal adeninben (A) gazdag.

Autoném maodon replikal6dé szekvencia (ARS) konszenzusos szala:

S~ATTTATGTTTT ~3°

igy a hozza ill6 komplementer szal a kdvetkez6 sorrendet tartalmazza:

3’~TAAATCAAAA~S’

Azt a szalat, amelyik az els6 ARS- szekvenciat tartalmazza T szalnak
hivhatjuk és az adeninben (A) gazdag komplementer szalat A szalnak.

\/:Eredeti szal: T
g \/:Eredeti szal: A

== = = = =
== = = =

PATA PATT PTAA PTAT PTTA PTTT

7. abra. DNS-sz4l azonositasa
Egy tobbsejtii organizmus fejlédése a zigotatdl indul és a sejtosztodasok
binaris fa struktarat kdvetnek. Az egyszerliség kedvéért vegyiink példanak
egy ¢l6lényt, aminek csak egyetlen kromoszéméaja van (mint példaul az
ausztral ugré hangya, Myrmecia pilosula a genomja egy par kromoszémabol
all, s6t a himek haploidok, igy csak egyetlen kromoszomajuk van).
Meselson, M. és Stahl, FW (1958) bizonyitotta, hogy a sejtosztédas soran
minden kromoszoma DNS-széla szemi-konzervativan mésolodik. Egy bina-
ris fat rajzolhatunk, ezen kdvethetiink minden egyes régi és Gjonnan szinteti-
zalt szalat, ahogy a 7. dbran lathato. A P sejt, az s tartalmazza a két eredeti
DNS-szalat és mindkét utddja egy régi és egy Uj szalat hordoz. Az A vagy T

betl jelzi, hogy melyik szal az eredeti a kett6 koziil.
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L ClO.A - - L.Cll - A
= = = =
oy Loy Sy gy

= = = 2 =

Cl000 CI001 C1010 C1011 C1i00 CIiol Cli10 C1111
8. dbra. Az A és T betli cseréje 0 és 1-es szamokra.

Egy sejtszamozasi rendszer 1étrehozasahoz a betiiket szamokkal helyet-
tesitjik, az azonositdszam utolso szamjegyének értéke legyen 0, ha az erede-
ti szal az A szél volt és 1-es szam a T betl esetében (8. dbra). Példaul a
C1000 szdmu sejt egy sejt a harmadik generaciobdl (a harmadik sejtosztoda-
si ciklus utan), az eredeti zigota (C1) A szélat tartalmazza, a C1111 sejt a 3.
generaciobol az eredeti T szalat tartalmazza, és igy tovabb.

a, zigéta b, 2 §éjtes embrionalis allapot

i vegetal
. pole
animal 15 P

pale

¢, 4 sejtes embrionalis allapot d, 8 sejtes embrionalis 'éila‘r:)ot

9. 4bra. Embrionalis fejlédés egymast kovetd sejtosztodassal, a
kiilénb6z6 orientacio sikok vannak jel6lve

Jelenleg is folyik a fejtegetés a halhatatlan szal hipotézisrdl, de azt nem
vitatjak, hogy magas foku a korrelacio szintje a sejt tipusa és a kromoszéma
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DNS szélanak eredete koz6tt az utdédokban. Ha azt mondhatjuk, hogy van
korrelécid a sejtvonal és a kromoszoma masolatok kdzott — replikalt DNS-
szalak, akkor jogosan hozhatjuk logikai kapcsolatba a két binaris fa struktd-
rat (lasd 6. &bra és 7. abra).

A 9. abra egyesiti a kettés entitast egy fejlodé embrion illusztralva és
azonositva a sejteket ezekkel a hozzatartozd sejtszamokkal. Természetesen
ez most még csak egy fiktiv szamozas, hiszen nem végeztek még ilyen kisér-
leteket a helyes azonositasra, de vannak kisérletek, amik ennek a Iétezésére
utalnak. A sejtszamok itt decimalis szdmkent jelennek meg (pl. C1111, bina-
ris sejtszam megegyezik a C15,, decimalis sejtszammal).

& ) s
. . .
[ C8 ] [ C9 ] [ClO] [ Cll] [ClZ] [C13] [C14] [Cl5 ]

10. abra. Sejtosztodas binéris fa

Ezt a sejtosztodasi fat szemlélve (7. abra és 10. abra) a legérdekesebb
tény, amit megallapithatunk, hogy két f6 sejtosztodasi iranyt lehet kijelolni.
Az eredeti T szal iranyat kovetve vagy az A-kat kovetve. Gyakorlatilag az
sem lenne lehetetlen, hogy két kiillonboz6 1ény genomja legyen elrejtve egy
DNS kett6sspiralban.

¥1=0:y5=0  y,=0iyp=1  y,=1:y5=0 y,=1:yp=1

Xg= kC1s=aoo.oo | C1g=ag0,01 | C24=a00,10 | C26=a00,11

s N N ava ™)

X,= = = = -
"~ Ci7=a0100 || C19=801,01|| C25=A01.10|| C27=A01.11
XD_ \ AN AN \
—_ . ' Y N N '
X‘]_

Xg= kC20=a1o.oo | Cao=ai0,01 | Czs=a40,10 | Ca0=a40,11

s N ~N ~N =\

Coi=ay 0o Cos=ay  oif| C29=a11,10|| Ca1=41,11

}(D= \ I\ FAN J\

11. bra. Pixel szamozas és a megfeleld binaris fa azonositd szamai

Ebben az értekezésben az egyszeriiség és a jobb megértés érdekében a
minta organizmust Ggy jelenitjiik meg, mint egy 2D objektumot (11. abra),
aminek az elemei a lanysejtek. Minden ciklus utan az elemek szdma meg-
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duplazodik, egyszer az x irdanyban, legkdzelebb az y iranyban. Ha megnéz-
zlilk az eredményként kapott elrendezést, az egy 2" képpontos, n-edik ciklus
utani kétdimenzids képre hasonlit (példankban ennek a képnek a 4. ciklus
utan 4x4 pixele van).

Nézziik ezt a képet mas szemszogbdl, adott egy M x M pixel méretii kép,
ahol M = 2™, Az eljarast ellenkez6 iranyban kdvetve, mint ahogy a termé-
szetben lattuk, megfelezve az elemek szaméat minden ciklusban, egy
képtranszformécids algoritmust hoztunk létre. A célunk az, hogy megtudjuk
melyik ismert algoritmushoz hasonlit. Mivel minden ciklusban felére csok-
ken a pixelek szdma, ez azt jelenti, hogy atméretezzilk a képet 2-es tényezo-
vel (downscale). A diszkrét wavelet transzformacio (DWT) ugyanazt teszi
(12. abra), lebontja a képet egy feliilateresztd és egy alulatereszté sziird se-
gitségevel. A h(n) feliilatereszt6 sziiré szolgéltatja a részlet egyutthatokat, a
g(n) sziré a becslési egylitthatokat szolgaltatja. A kép nagyfrekvencias
egylitthatoinak mintakonverzidja utdn megkapjuk az els6 szint egydtthatoit
és az alacsony frekvencidju egyitthatok mintakonverzi6javal kaphatjuk a to-
vabbi (masodik és igy tovabb) szintli egylitthatokat.

an b
o »@—[
an > hn) >
x(n
o) ->@> _
2. szint
h(r) "@" 1. szint eayutthatoi

egyutthatoi

12. 4bra. Altalanos DWT szemléltetése Iépcsézetes sziirdsor segitségével

Osszefoglalas

Egy sejt szdmozasi rendszert javasolva képesek lehetiink megnevezni és
azonositani egy el6d kromoszoma minden egyes leszarmazott példanyat (zi-
gota, gyakorlatilag az elsd sejt szexualis sejtosztdodds vagy crossing over
utan). Feltételezhetjik, hogy a sejtosztddas (aszexualis) jol koreografalt, igy
feltehetd, hogy a DNS kettés lancanak pontosan ugyanaz a fele marad min-
dig a régi sejtben és mindig a masik megy az Gj sejtbe (halhatatlan szal hipo-
tézis). A sejtvonalak és ezen szdmozasi rendszer dsszekapcsoldsa segithet
abban, hogy megeértsik, hogyan lehet tarolva a genomban a test felépitésére
vonatkozo informécid. Minden sejt a néhany szaz sejttipus egyikébe tartozik.
A keletkez6 0j sejtek 0j helyet, poziciot foglalnak el a 3-dimenzios térben,
ugy tekinthetd, mintha egy kép lenne. Tekintve a sejtosztodast koveto diffe-
rencialddas mintazatat, ezt a folyamatot a legjobban egyfajta wavelet transz-
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formaciokent lehet meghatarozni. A sejtosztodas és differencidlodas leirdsa
kdzelebb visz ahhoz, hogy megértsiik, hogyan vannak témdritve a testi fel-
épitésre vonatkozd adatok, mi a lehetséges strukturaja ennek az informacio-
nak. Ezek alapjan kifejleszthet6 egy adathalmaz transzformacio es tomoritési
algoritmus, tarolasi és atviteli célokra.

4.2. 2. Tézis

Sejtosztoédasok osztalyozasa.

Két tipusa van a sejtosztodasnak: szimmetrikus és aszimmetrikus sejt-
osztddas, de mindkét esetben legaldbb az egyik ledny sejtnek ugy kell kinéz-
nie, mint amilyen az elédje volt.

Szimmetrikus sejtosztodas

Egy mitotikus sejtosztédasi ciklus befejezése utan egy eukaridta sejt két
azonos leanysejtet hoz létre.

Egy ,,a" tipusu sejt két ,,a" tipusu sejtet eredményez.

Aszimmetrikus sejtosztodas

Ellentétben a szimmetrikus sejtosztddassal, a kapott leany sejtek kilon-
b6z6 tipustiak. Az egyik ugyanaz lesz mint a prekurzor, mig a masik sejt mas
tipusava lesz.

Valodi aszimmetria esetében egy ,,a" tipusy sejt azonnal egy ,,a" és egy
masik ,,b" tipusu sejtté fog osztddni és fejlodni. Kiilsé (indukalt) aszimmet-
ria esetében, kdzvetlenil sejtosztodas utan a lednysejtek hasonldak, de ké-
s6bb a kornyezet idézhet el6 differencialodast, mivel az egyik kozulik kol-
csonhatés, vagy a szomszédjai hatasara masfajtava valtozhat.

Nézziik az els6 sejtosztodasi ciklust, fiiggetleniil attol, hogy szimmetri-
kus vagy aszimmetrikus-e a sejtosztddads, mindenképpen az utédok egyike
hasonlo lesz az eredetihez, azaz C2 hasonl6 a C1-hez, C3 lehet azonos vagy
ettdl eltérd, attdl fiiggben, hogyan van a sorsa kodolva a test tervében.
C3=C1+D1

Szimmetrikus sejtosztédas esetében C3=C1, igy D1=0, vagy abban az
esetben, ha a sejtosztddas aszimmetrikus C3#CI és ezért DI#0. Es igy to-
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vabb ... a 13. dbran szemléltetett pillanatban a C8 ... C15 az aktualis sejtek,
Cl ... C7 sejtek a korabbi allapotokban léteztek. Ebben a példaban
C8=C4=C2 C10=C5, C12=C6=C3 és C14 is feltétlenul hasonld6 C7-hez
(C14=CT7). A C9, C11, C13 és C15 sejtek értékei (sejttipus) D4, D5, D6 és
D7-tol fliggenek.

. Cl .
foc=
= iDL
o= cr=
=2 Coop 06=C3 DB
E A L

6 5 3 65 s 0 B9 [

13. dbra. Sejt differencialddas.

Ha megnézziik a sejtosztodas, sejtdifferencialddas bioldgiai folyamatot a
kimeneti végétol, a ,,forditott sejtosztodas"-t lehet gy elemezni és értelmez-
ni, mint egy képtranszformaciot. A 14. abra mutatja, hogy mi a f6 kiilonbség
a forditott bioldgiai progresszio és az altalanos diszkrét wavelet transzformé-
cié kozott. Hogyha barmilyen tipust sejtosztddas utan a leanysejtek egyike
mindenképpen azonos kell hogy legyen a kozos eléddel, ez azt jelenti, hogy
a forditott fejtegetésben az alulatereszt6 szlirés egy egyszerli mintakonverzi-
ova fajul (downsampling). A megfeleld wavelet abrazolasa a 12. abran latha-
to altalanos eset helyett olyan lesz, mint ami a 14. abran szerepel.

h(n) »
x(n) h( )
‘ n
2. szint
—»| h(n) -’@—V 1. szint egyiitthatoi
egyUtthatoi

14. abra. ,,Forditott sejtosztodas" reprezentalasa kaszkad sziir6kkel

A 2. tézis képtranszformacioja egy binaris fa szerkezetet eredményez és
a részlet koefficiensek lesznek a fa elemei. Flggetlendl attol, hogy milyen
dimenzi6ju volt az eredeti jel, kép vagy adatbazis, az eredmény egy binaris
fa alaku részlet koefficiens ,,halom” lesz és az egyetlen megmaradt kdzelités
egyltthat6 (17. bra). Ha az elemek széma az eredeti adatbazisban: 2", akkor
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a lépések szdma, hogy létrehozzuk a teljes binaris fat az: N, a részlet egytt-
hatok szdma: 2M-1 (szélsGséges eset ha: N = 1 —az eqgy részlet egyiitthatot és
egy kozelités egyitthatot ad). Abban az esetben, ha az elemek szdma nem
egyenld 2-hatvanyaval, akkor javasolt parnazé elemeket beilleszteni.

Sz&dmos részlet koefficiens, azaz a binaris fa tébb eleme 0, vagy 0-hoz
kozeli érték, amikor a képpontok szorosan korrelalnak a szomszédjaikkal.
Amennyiben valamelyik része a képnek egyenletes, vagy a minta Kiszamit-
hat6, akkor a részlet egylitthato binaris fa megfeleld aga csak 0 értékeket tar-
talmaz.

P D /Ay
,,,,,,,,, £ ™
[dp [ H,/ /[ d //Hs.

LN N N Y\

15. abra. P, az els6 kozelités elem és d;...dy.; a transzformalt kép
részlet koefficiensei. "H" valtozé utal az entropia szintre a binaris fa
adott dadban.

Ha biztosak vagyunk abban, hogy egy fa egy aga csak O értékeket tar-
talmaz, akkor elhagyhatjuk a fanak azt az 4gat. Vezessiink be egy belsé H
valtozot, ez azt mutatja, hogy egy agban a jel zavart vagy zavartalan. A H
egyfajta entropia érték, legyen az entropia H = 0, amikor a fa &ga csak d =0
értékeket tartalmaz és H > 1, ha valamelyik részlet egytthaté nagyobb mint
0 ebben az agban. A 15. abra abrazolja ezeket az entrdpia értékeket a binaris
fa részlet koefficiensei mellett.

Hogyan lehet el6allitani ezeket az entropia-szerii koefficienseket? Ennek
értéke legyen egyenld 0, ha a binaris fa adott 4ganak 6sszes részlet egyittha-
tja nulla volt, és ezenfelll legyen hasonl6 értékii, mint a részlet koefficien-
sek, amikbél generalodtak.

HontHoni1
Hy =i —

— _ HaptHop41
Dn - dn 2

E,=Hy,.q1 —Hyy

15



Bioldgiai modellek mérndki alkalmazésa

-

PP
/o [/ Ho/
e ~
=y / Gnes /Hues /
Han=d2n020 Han+1=02n41 Hans2=d2n+2 Han+3=02n+3

16. bra. A "H" entrdopia binaris fa egyik 4ganak végzddése
Kétfajta sz&lsGséges eset van: a fa tetején, d; és Hy és a méasik véglet, a
legalacsonyabb szinten, a tomdrités legelején.

A legalsé szinten legyen az H az entropia értéke egyenlé a ,,d" részlet
koefficiensekkel és a fa tetején H; legyen:

H, = d1+22;"3
Ey=H; - H,
Ry
~
~ &

~
I T ]

LN N N\ £\
[Hs/ [He/ [Hy/ [Hu/ [Hu/ [He/ [H/ [Hi/

17. &bra. A tomdritett kép D és E koefficiensei

A H véltoz6 az entrdpia szintre utal a binaris fa adott 4gaban, lasd 16. &bra.
Osszefoglalas

Ez a tézis egy algoritmus leirasa diszkrét adathalmaz transzformal&sara
és tomaritésere tarolasi es atviteli célokra. A transzformécié ugyanazon az
algoritmuson alapul, ahogy egy tobbsejti é161ény kialakul egyetlen sejtbol
egymast kovetd sejtosztodasokon és differencialodasi l1épéseken keresztil.
Ez az algoritmus hatékony modszer korrelalt vagy erdsen korrelald diszkrét,
kvantalt analdg jel, kép vagy tobbdimenzids adathalmaz kezelésére. Ennek
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az algoritmusnak egy specialis, fejlddésbiologia ihlette binaris fa struktira az
alapja, hasonldéan ahhoz, ahogy egy tobbsejtii szervezet kialakul egyetlen
sejtbol. Ez a természetben megfigyelhetd folyamat tulajdonképpen egy in-
verz transzformacio, ami alapjan egy ennek megfelel wavelet transzforma-
cios modszert is lehet késziteni.

Kiilonb6z6 modszerek léteznek digitalis jelek, adatbazisok vagy képek
tomoritésére, mindegyiknek van valamilyen kilonleges tulajdonsaga. Az itt
bevezetett eljarads egy entropia alapti adaptiv tomoritési modszer, {6 jellem-
z6je a hierarchikus felépités és az entropia alapl tomorités. Egy adatbazis
wavelet transzformaltjat el lehet rendezni egy binaris fa alakd strukturava,
ami a kiindulasi pontja ennek a tomaoritésnek. Egy kép Osszetettségének foka
valtozo, kiilonbozé részeinek kiilonboz6é az informdcid tartalma. A részle-
tekben gazdag régiok terjedelmesebb leirast igényelnek, mint a nyugodt, Ki-
szamithatd részekbol allok. A feladat megoldasara egy U] tipusi valtozo ke-
Minél magasabb az értéke ennek az entrépiara utalé valtozonak, annél na-
gyobb a teriilet részletegyiitthatdinak jelentdsége.

4.3. 3. Tézis

Barmely tobbsejtii €16 organizmus egyetlen sejtbol fejlédik egymast ko-
vet6 sejtosztodasokon keresztiil. Sejtosztodas utan a lednysejtek egyike meg-
tartja a kezdeti sejt tulajdonsagait, a masik lehet ezzel azonos vagy kilonbo-
z6 is. Egy ¢él6lény minden sejtje ugyanazt a genetikai informaciot tartalmaz-
za. Egy sejt tipusat a génexpresszids profilja hatarozza meg, egyes gének
transzkripcidja engedélyezve van, masoké represszalt epigenetikus modosi-
tasok révén, mint példaul a DNS-metilacié és demetilacio. A 18. abra egy
adott gén allapotat reprezentalja. Az elsé generacidban csak egy sejtiink van,
ennek a génnek G, az allapota (logikai 0 vagy 1). A masodik generéacidban a
lednysejtek egyike megtartja ezt az allapotot,

G10=G;
a masik testvérsejt hasonlé génjének allapota vagy azonos vele vagy ellenté-
tes.

G11=G; vagy G =~G;
*(~ logikai negaléas)
Hogyan lehet leirni a leanysejt ezen adott génjének differencialodasat? A
d reprezentélja, hogy a gén expresszidja a sejtosztédas utan azonos-e vagy

megvaltozott.
A d =0 jelenti az ugyanolyan allapotot, d = 1 a megvaltozott allapotot.
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di=Gy &G,
*(® logikai XOR miivelet- antivalencia)

% ......... > s
GlO Gll
dis, § > 0 §

Gigo Gin Cio G

GlOOO GlOOl GlOlO GlOll GllOO G1101 GlllO Gllll

18. abra. Sejtosztddas és differencialodas

Egy organizmus fejlodése jol kiszamithatd; ezek a tényezok valahol a
genetikai informaciok kozt vannak tarolva. Mivel egy sejt mindig két (j sejt-
té osztodik, ez a folyamat gy néz Ki, mint egy binaris fa. Ezek a d értékek is
megjelenitheték binaris fa segitségével (lasd a 19. dbra). Az indexelés bina-
ris rendszerben van. A d egy logikai valtozo, értéke 0 vagy 1.

[dio/

£ ™\ £ ™\
[dio/ [di/ [du/ [du/
N N N Y\

19. abra. Sejt differencialodas binaris fa alaku abrazoléasa (G; a kezdeti
allapota a G génnek vagy a P; egy kép egy pixele)

Egy tébbsejtii organizmus sejtjeinek szdma nagysagrendekkel nagyobb,
mint a bazisparok szama a sejtmag DNS lancaban. (4 kiilonb6z6 nukleotid
létezik, ezen nukleotidok szekvenciajat a kromoszomak DNS-lancaban ne-
vezziik genetikai informacionak.) Ugyanakkor a gének szdma a genomban
tizezres nagysagrendi. Ez azt jelenti, hogy a sejt differencialédasara vonat-
koz6 genetikai informacio erésen tomoritett lehet.

A 11. dbra matrixelemei lehetnek egy gén allapotai egy biologiai rend-
szerben vagy lehet egy pixel értéke. Az egymast kovetd osztddasok soroza-
tan at ériink el a teljesen kifejlett organizmushoz. Képfeldolgozas esetében
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ez valdjaban egy inverz képtranszformacio.

Ha van egy sor logikai valtozonk és az elemei ennek az adatbazisnak
korrelacidban vannak egymassal, akkor képesek vagyunk prognosztizalni
barmelyik elemét tobb mint 50%-0s valosziniiséggel. A becsult érték megha-
tarozasahoz altalaban a kdzvetlen szomszéd vagy szomszédjai értékébdl in-
dulunk ki. A wavelet transzforméaci6 alapelve - és néhany mas transzforma-
cidé is - az elemei kozotti 6sszehasonlitas. Az ilyen tipusu transzforméaciok
eredménye rendszerint egy tokéletes binaris fa. Minél magasabb az elemek
kiszamithat6saga, annal nagyobb a nulldk szazalékos aranya a transzformalt
képben, az egyesekhez képest. Minden binaris képtranszforméacioé célja az,
hogy csokkentsék a 1-ek szamat a 0-khoz viszonyitva. Ez barmely témoritési
modszer hatékonysagat noveli. A 2. tézis kimutatta, hogy a sejtosztodas és
differenciélédés egyfajta wavelet transzformaciéhoz hasonlit, nevezetesen
egy inverz transzforméaciohoz. Ez a tézis egy elképzelést ad arrél, hogy mi-
lyen binéris adathalmaz transzforméaciot és tomoritést hasznalhat a természet,
tovabba hogyan alkalmazhat6 ez a mddszer kép vagy adatbazis tomoritésére.

A 19. dbran a G; lehet egy bioldgiai rendszerben egy gén allapota vagy
lehet egy pixel értéke. Az egymast kovetd osztodasokkal jutunk el a teljesen
kifejlett organizmushoz. Ha ez egy képfeldolgozasi algoritmus, akkor ez va-
I6jaban egy inverz transzforméacio. Amikor a kép néhany része egyenletes,
vagy a minta kiszamithatd, akkor a részlet egyttthatdk binaris fajanak meg-
felel6 aga csak O értékeket tartalmaz.

QE

z~ ™
[d, [ H,/ [ds J/H;/
™\ . ™\

[ds Hs/ [di [ H:/
LN N N g\

20. &bra. "H" valtoz0 az entropia szintet jelezi a binéris fa adott 4gaban

Ha biztosak vagyunk abban, hogy a fa egy &ga csak logikai O értékeket
tartalmaz, akkor elhagyhatjuk a fanak ezt az agat. Vezessiink be egy H logi-
kai bels6 valtozot, ami megmutatja, hogy az adott &g tartalmaz-e bizonyta-
lansagokat (20. abra).

H=0
mikor az adott &g entrdpidja 0 és
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H=1
amikor az entropia értéke magasabb mint 0.

A bioldgiailag inspiralt wavelet transzforméacié eredmény egy binéaris fa,
az ujonnan bevezetett bels6 valtozo entropia egylitthatok is egy hasonld mé-
retii fa alakban strukturaltak (21. dbra).

P D /d R/ <= /D)

£~ T

VR VRN
LN N N O\

21. abra. "d" részlet egyitthato és a "H" entropia egyutthato helyé-
be 1ép a "D" tobbértékii valtozd

A d részlet koefficiensek helyett vezessiink be egy méasfajta egyutthatdt,
nevezzik D-nek. A D értékeknek nyilvan tartalmazniuk kell informéciot az
adott d egytitthatok aktualis értékérdl és frissitenie kell a bels6 entropia val-
tozé H értékét.

Tobbértékii logikai valtozo

A D véltozonak toébb mint két értékének kell lennie, nem csak az ,,igaz"
vagy ,,hamis". Amellett hogy a d részlet egyutthatokat kodolja, tovabbi in-
formaciot is meg kell adnia a H entropia belsé valtozo frissitésére. D egyfaj-
ta fuzzy valtozé.

Osszefoglalas

Barmely tobbsejtli €16 organizmus egyetlen sejtbdl fejlodik ki, egymast
kovetd sejtosztodasokon keresztiil. Sejtosztodas utan az egyik lednysejt meg-
tartja a kiindulasi sejt tulajdonsagait, a masik lehet azonos vagy kiilonb6z6.
Egy ¢é161ény minden sejtje ugyanazt a genetikai informaciot tartalmazza. Egy
sejt tipusat a génexpressziés profilja hatarozza meg, ami azt jelenti, hogy
egyes gének transzkripcidja engedélyezve van, mig méasoké elhallgattatva
epigenetikus médositasok altal. Ez a tézis egy algoritmust ir le, ami logikai
adatbazis transzformalasara lett kifejlesztve tarolasi és atviteli célokra. Ez az
algoritmus hatékonyan kezel korrelalt vagy erésen korrelald logikai adat-
halmazokat. Az algoritmus egy specialis fa struktira segitségével alakit at
egy tébbdimenzids adatbazist binaris fa szerkezetté, egy természetes algo-
ritmust kdvetve. A tovabbiakban néhany lehetséges megkozelitést is bemutat
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a tézis arra, hogyan lehet tomoriteni ezt a fajta bittérképet. A legf6bb elénye
ennek a veszteségmentes modszernek az, hogy a rekonstrualt kép felbontasa
duplazddik minden egyes Iépéssel.

4.4. 4. Tézis

A cél egy modell kidolgozésa volt a tRNS molekulak mozgasara vonat-
kozoan bakterialis citoplazmaban és szimulacidk futtatasa kiilonb6z6 tRNS-
koncentracio és sebesség feltételek mellett. A fehérjeszintézis f6 kritériuma,
hogy a sziikséges aminosav a riboszoéma kozelében a kelld idoben rendelke-
zésre alljon. Ezért megvizsgaltuk az aa-tRNS molekulak térbeli mozgasat
vagy elhelyezkedését a citoplazméaban a kérdéses - az adott aminosavval tol-
tott - aa-tRNS szemszogébdl nézve.

Egy 3-dimenzi6s modell és Matlab szimulacios program lett kifejlesztve,
amiben a részecskék a Brown-mozgas szabalyait kdvetik. A kiillonb6z6 mé-
reti részecskék sebessége az irodalomban (Project CyberCell E.coli
Statistics) talalhaté adatok szerint lett kdzelitve. Az aminosavak dsszeéllitasi
uteme atlagosan 20 ms bazisonként, tehat ha a szimuléacids eredmények azt
mutatnék, hogy az sszeéllitasi sebesseéq illeszkedik a megadott idokerethez,
akkor lehetne arra kdvetkeztetni, hogy a kivalasztasi folyamat tisztan statisz-
tikai vagy véletlenszerd.

144 ribosomes 1600 tRNAs

22. dbra. Szimulacios tér az mRNS-el, 144 riboszéma, 1600 tRNS

A szimulacios eredmények azonban azt mutatjak, hogy a leendd egymast
kovet6 kognans tRNS-eknek nincs reélis esélyik elérni a riboszémat elfo-
gadhaté mértékben normal koriilmények kozott. A szimulacid csak akkor
eredményez egy vagy tobb célt éré tRNS-t, ha a kogndns tRNS-ek szama
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vagy az id6intervallum eltilzott. Szimulacios tér és a részecskék lathatok az
22 és 23-as abran.

®
L4 °
100gm bt [ ]
80 [}
® [ ]

CN :
©J Y °
204 ® }

o ..o 0
-2 ° ® e
-0 L ]

[ ]
-804 ° =
803 ® [

100nm

-100nm100 nm

23. dbra. Kognans tRNS-ek mozgas szimulécidja.

Mivel a bemutatott modell bebizonyitotta, hogy szinte lehetetlen a
tRNS-nek elérnie a riboszéma *A’ helyét véletlenszerti mozgassal, igyekez-
tlnk lehetséges magyarazatokat talalni erre a bioldgiai jelenségre. Harom kii-
16nb6z6 forgatokonyvet javasoltunk, az 1. Tablazat foglalja ezeket dssze.

Osszefoglalas

Transzfer RNS-ek (tRNS-ek) képesek felismerni egy adott aminosavat a
lehetséges 20-as halmazbol. Ezek szallitjak a fehérje épitékoveit a riboszo-
mahoz, a helyhez, ahol az aminosavak 6sszeallnak fehérje lancokka. A sejtek
talélésének kritériuma, hogy a riboszoma pontosan és gyorsan vélassza ki a
tRNS-eket. A tézis célkitiizése, hogy kidolgozzon egy elézetes és egyszerii
modellt a tRNS molekuldk mozgaséra a baktérium (Escherichia coli-E. Coli)
citoplazméajaban. Az aminoacyl-tRNS-ek (aa-tRNS vagy toltott tRNS) térbeli
mozgasa/elhelyezkedése lett vizsgalva a citoplazmaban, az adott aa-tRNS
szemszogébol nézve. E cél elérése érdekében a hirvivo RNS, a riboszémak
és a tRNS molekuldk kdzétti kdlcsdnhatas vizsgélatara egy kinetikus modell
szlletett. A szimul&cidk célja volt megvizsgalni a sziikséges feltételeit an-
nak, hogy a tRNS egy adott aminosavat a riboszomahoz széllitson a biol6-
giailag elégséges id6kereten beliil. A szimulaciok eredményei azt mutatjak,
nem val6szinii, hogy a tRNS-ek képesek elérni a riboszoma ,,A" helyét vélet-
lenszer(i mozgassal.

Végul a tézis harom potenciélisan lehetséges mechanizmust javasol a
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tRNS kivalogatddas magyarézatara a prokariotakban (megkulonboztetésil az
,initial selection"-t61 ebben az értekezésben ,,pre-selection”-nek nevezve).

1. Tablazat. Lehetséges magyarazatok 6sszehasonlito tablazata

Hipotézis

Elény

Hatrany

Vélemény

1. Aribosz6mak
taroljak tRNS-eket
és elovalogatjak
Oket.

Az idGkeret nem
elegendod.

Nagyon valosziniit-
len.

2. Jelatvitel van a
riboszéma és a
kognéns tRNS ké-
z0tt.

Logikus magyara-
zat.

Nincs ellentmon-

dasban semmivel.

Nincs megfigyelés
arra, hogy lenne
jelatvitel vagy va-
lamilyen specialis
er§ a tRNS és a ri-
boszéma kozott.
Nem ad magyaraza-
tot a wobbling ef-
fektusra.

Lehetséges.

Bioldgiai kisérletek
elvégzésével és meg-
figyelésekkel lehetne
igazolni vagy céafolni.

3. AtRNS-ek a
riboszomat eldre

kivalogatva érik el.

Logikus magyara-
zat.

RNS-RNS kélcsoén-
hatés ismert jelen-
ség.

Meg lehet vele ma-
gyarazni a wobbling
effektust is.

Nincs semmilyen
megfigyelés.

Lehetséges.

Bioldgiai kisérletek
elvégzésével és meg-
figyelésekkel lehetne
igazolni vagy céafolni.
Uj modellezésre és
szimulcidra van
szukség.
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5. Tezisek dsszefoglalasa

5.1. 1.Tézis

Amennyiben egy tobbsejtii ¢161ényt egy haromdimenzios objektum-
nak tekintlink, Ugy a sejtosztodas és differencialddas progresszidja
leirhaté wavelet transzformacioval. Ennek alatamasztasara:
l.a.egy sejtszamozasi rendszert allitottam fel, amely megala-
pozza a wavelet transzformacio alkalmazhat6séagat,

1.b.igazoltam, hogy létezik olyan wavelet transzforméacid, ami
hasonl6 binarisfaval abrazolhatd, mint a sejtosztodas prog-
resszidja,

1.c. megmutattam, hogy a sejtosztodas térbeli iranyultsagahoz
hasonldéan lehet a wavelet transzforméacidéhoz szlikséges
,felbontas csokkentésnek™ (downsampling) is kilonféle
térbeli irdnyultsaga.

Kapcsolddo publikaciok: [5], [7], [10], [11], [13].

5.2. 2.Tézis

A tézisben ismertetett bioldgiai indittatdsi tobbdimenzids kép,
diszkrét adathalmaz wavelet transzforméacidjara és tdémoritésére
szolgalo eljaras megalkotasa soran:

2.a. Analdgiat mutattam Ki a sejtosztodas kromoszoma szintii binarisfaja
és egy tobbdimenzids kép vagy diszkrét adatbazis 1. tézis szerinti
wavelet transzformdacidja kozott. Ez a transzformalt adathalmaz lesz

alkalmas az alabb ismertetett tomoritésre.

2.b. Definidltam egy képrendezettségre vonatkozo entropia jellegli fo-
galmat. Ezt felhaszndlva kidolgoztam egy hierarchikus diszkrét

adathalmaz vagy képtémoritési médszert.
Kapcsolddo publikaciok: [3], [4], [8], [10].
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5.3.

5.4.

3. Tézis

Egy gén Allapota voltaképpen egy logikai valtozénak tekintheto,
sejtosztodasok kozotti megvaltozasa binaris fa alakban abrazolhato,
szintgy egy binéris logikai adathalmaz, bittérkép vagy monokroma-

tikus kép is, ezért:
3a. Kidolgoztam egy algoritmust, amellyel leirhaté a gén szintii sejtosz-

3b.

todas és differencialodas, és amivel egy tobb dimenzids bitkép is bi-
naris fa alakba transzformalhat6. Ez a logikai valtozos transzforma-
ci6 strukturélis hasonldsagot mutat a 2. tézisben ismertetett diszkrét
wavelet transzformacioval.

Ezen binéris fa transzforméaciéhoz olyan entropia fogalmat alakitot-

tam ki, mely alkalmas logikai adathalmazok, binaris képek tomorité-
sére. Ez alapjan egy hierarchikus entrépia alapl képtémoritési mod-
szert dolgoztam ki bittérképek vagy binaris képek tomoritésére
Boole-algebra és tobbértékii logikai valtozok felhasznalasaval.

Kapcsol6dé publikaciok: [6], [9], [10], [12].

4, Tézis

Egy eldzetes kinetikai modellt allitottam fel a szallito6 RNS (tRNS)
fizikai mozgéasanak modellezésére Escherichia coli baktérium cito-
plazméajaban. A kapott szimulacios eredmények azt a hipotézist iga-
zoljék, hogy a tRNS molekuldk véletlenszerii Brown-mozgassal nem
tudjék olyan utemben megkdzeliteni a riboszomat, ami elegend6

lenne a fehérjeszintézis sebességének fenntartasahoz.
Kapcsolddé publikaciok: [1], [2], [14].
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6. Alkalmazasi lehetéségek

A 3. tézisre a 25. dbra mutat egy példat, (24. abra az eredeti kép) 15-6s
sorszamu részlet az els6 szintii szlirés utani kép (256x128 pixel) és visszafelé
14 ... 0 vannak a kozelités koefficiensek (egyszeri felbontas csokkentés). A
26. dbra mutatja a megfelel6 részlet koefficienseket, a legtdbb részlet koeffi-
ciens értéke O (fekete).

i 4 /
12. (64x64) 13. (128x64) 14, (128x128) 15. (256x128)

25. dbra. Képtranszformacié és inverz transzformacio, ahogy visszaall az eredeti kép
(logikai valtozo)
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26. abra. Az atalakitott kép részlet koefficiensei.

27. abra. A kép H entropia értékei

oo

A 27. dbra mutatja az el6z6 példa esetében a kép entrépia értékeit mind a
16 szinten, a 3. tézisben ismertetett tomoritési modszer szerint szamolva.

28. abra a 2. tézis szerinti képtranszformacidra mutat példat.
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b, a kép transzformaltja

i
. K

¢, inverz transzformalt kép, koefficiensek visszaalakitasa
az eredeti kéoné

28. abra. Képtranszformacio

A leggyakoribb és nagyon egyszer(i tomoritési modszer a futashosszra
kodolés. Ezek a sejtosztddas ihlette transzforméaciok parositva ezekkel a to-
moritési modszerekkel olyan médszert kapunk, ami altal egyre kozelebb és
kdzelebb kertlink az eredeti képhez, egy sorozat egyre nagyobb és nagyobb
felbontasl képeken keresztil.

Erdsségei és gyengéi ennek a modszernek: ezzel a modszerrel hasonlo
tomoritési aranyt lehet elérni, mint mas maodszerekkel, viszont ez 1épésrol
Iépésre visz minket kozelebb a rekonstrualt képhez, minden lépésben valo-
szerii képet kapunk, csak kisebb felbontasban. Az egyik hasznos felhasznala-
sa a robotik&ban lehetne, az objektumok helyének kddolasa az intelligens
térben.
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