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A genomikai adatgeneralas robbanasszerlien megndvelte a bioldgiai rendszerek jellemzésé-
re rendelkezésre all6 adatmennyiséget. Az 6ridsi adatmennyiség feldolgozasa lassubb, mint
az adatgenerdlds sebessége, és a sebességet meghatdrozo 1épés a rendelkezésre &ll6 human
eréforras. A bioinformatikai szakemberek dontéen informatikai-matematikai alapképzettség-
gel vagy biolégiai alapképzettséggel rendelkeznek, és a két tertileten hasznalt nomenklaturak,
gondolkodasi sémak akadalyai a sikeres egytttmuikddések kialakitasanak. Az elmult évtizedben
alakult ki, és mara érett adatelemzési kdrnyezetté vélt a Galaxy platform, amely sikeresen tudja
Otvozni a parancssoros és grafikus fellileten megvaldsulé genomikai adatelemzést. A Galaxy
platform bevezetése a bioinformatikai oktatdsba sikeresen jarulhat hozzd a bioinformatikai
szakemberképzés sikeréhez, és ezéltal felgyorsithatja ezen hatarterilet fejlédését.

ABSTRACT

The boom in genomic data acquisition technologies increased dramatically the available data-
sets that can characterize biological systems. The speed of data processing is significantly be-
hind the speed of data generation, and a major rate-limiting step is the availability of the human
resource component. Experts in the bioinformatic analysis have a background in the mathemat-
ics-informatics field or in biological sciences. These two fields use different nomenclatures and
different conceptual frameworks that can be real obstacles to successful cooperation. In the
last decade the Galaxy Data Analysis Platform became a mature environment that is success-
fully integrating command-line programs with a graphical user interface based data analysis.
Introducing the Galaxy Platform in the teaching of bioinformatics can improve the efficiency of
teaching and therefore could speed up the overall development of the field.
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Az élettudomanyok teriiletén az elmult évtized nagymértékii adatrobbanashoz
vezetett, és egyre szélesedik a szakadék a genomikai adatok eldallitasa és fel-
dolgozasa kozott. Az adateldallitas koltsége a Moore-tdrvényt (Gordon Moore,
1965) kovetve, s6t meghaladva csokken (November, 2018), de az adatfeldolgozas
sebessége ezzel nehezen képes 1€pést tartani. Az akadémiai szféra informatikus
szakemberek bevonasaval nagyon koran létrehozta, és folyamatosan fejleszti az
adatelemzéshez sziikséges bioinformatikai és biostatisztikai eszkézoket — ezek
ugyan szabad felhasznaldsuak és a kutatéi kozosség szamara hozzaférhetoek, de
hasznalatuk informatikai eloképzettséget igényel. A tapasztalat azt mutatja, hogy
az ¢lettudomanyi kutatdi k6zosség programozasi készségeit idigényes €s nehéz
felépiteni, ezért az adatfeldolgozas limitald tényezdje mara mar egyértelmiien
nem technikai, hanem humaneréforras jellegii.

A bioinformatikai oktatas mint hatarteriilet jelentés kihivasokkal szembe-
siil. A bioinformatikdban dolgozd szakemberek vagy élettudomanyi hattérrel,
vagy adatelemzési-matematikai-statisztikai-informatikai hattérrel rendelkeznek.
A gradualis képzési rendszer sajatossagai miatt a biologia-¢lettudomanyi alap-
képzettséggel rendelkezd hallgatok és a matematikai-informatikai alapképzett-
séggel rendelkez6 hallgatok egyetemi tanulmanyaik elott mas készségprofillal
rendelkeznek, és ez a készségprofil az egyetemi képzési iranyuknak megfelelden
er6sodik tovabb. Ebbdl a kiilonb6z6 készségprofilbol adodoan, a bioinformatikai
oktatasban a matematikai-informatikai szemlélet elsajatitasa az élettudomanyi
alapokkal rendelkezd hallgatok szamara nagyon jelentds kihivast jelent. A for-
ditott megkozelités is komoly nehézségekbe iitkozik, nevezetesen amikor élet-
tudomanyi szemléletet hasznalva oktatnak matematikai-informatikai készségek-
kel rendelkezbket. A hétkdznapi €letben ezt nyelvi-kommunikacios falként élik
meg azok a szakemberek, akik a két tudomanyteriilet képviseldjeként szakmai
egyeztetési helyzetbe keriilnek. A nyelvi gat egyébként valdésagosan létezik, hi-
szen azonos feladatokra a két teriileten mas és mas kifejezéseket hasznalhatnak
—jellemzden az informatikai szaknyelvben tagabban értelmezhetd kifejezéseket,
mint példaul az ,,adattisztitds”, a genomikai elemzésben folyamatspecifikusan
kiilonb6z6 nevekkel jelolhetnek (példaul: ,,variant calling”, ,,peak-calling” stb.).

Az adatelemzési kihivasok kezelésére tobb valasz sziiletett, mely valaszok elté-
16 filozofidk mentén kiilonbozo szoftverfejlesztésekhez vezettek.

Az ¢élettudomanyi kutatoi kozosség adatelemzési igényeire az egyik valaszt az
ipari fejlesztok altal kinalt, meglehet6sen draga integralt adatelemzd szoftver-
rendszerek jelentik, melyek hasznalata programozoéi tudast nem igényel. Egy-egy
ilyen szoftverrendszer jellemzden éves eléfizetési dijjal érhetd el, amely akar tobb
ezer eurods kiadast is jelenthet. Globalis szinten néhany szaz eléfizetd biztositja a
folyamatos fejlesztéshez sziikséges er6forrasokat.

Egészen mas filozofiat képvisel a 2005-ben létrehozott Galaxy-projekt, mely-
nek kdzponti eleme egy ingyenesen hasznalhato, grafikus kezeldi feliileten ke-
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resztiil elérhetd és elemzési funkciokkal rendelkez6 adatfeldolgozé rendszer, a
Galaxy-platform (Giardine et al., 2005; Afgan et al., 2018). A grafikus feliilet
miatt a Galaxy-platform hasznalata nem igényel programozoéi tudast, igy valdsitja
meg a projekt egyik o célkitlizését, az altalanos hozzaférhetoséget. Ugyanakkor
viszont a rendszer bioinformatikai eszkozei, programjai a bioinformatikusok sza-
mara a kdzponti tarhelyen keresztiil szabadon elérheték, ami biztositja az elemzé-
sek atlathatosagat, és megkonnyiti a fejlesztéseket is. A Galaxy-platform jelenleg
tobb mint nyolcvan ingyenes szerveren és ennél is tobb nem publikus szerveren
mukodik, és tobb szaz akadémiai kutatd kdzosen fejleszti — ez a tobb labon allo,
sokszinti, eleven fejlesztdi és oktatoi kozosség egyfajta biztositék is a rendszer
fennmaradasara. A Galaxy-platform elérhetdsége ¢és sikeressége alapjaiban kér-
déjelezi meg a bioinformatikai szoftverek tizleti modelljét.

A Galaxyt eredetileg a genomikai adatvizualizacids platformokkal parhuza-
mosan fejlesztették (UCSC Genome Browser, Ensembl), ¢s koran 6sszekapcsol-
tak nagy genomikai projektekkel, mint példaul az ENCODE (Blankenberg et al.,
2007). Mivel azonban a Galaxy egy olyan integrald rendszer, amelybe elvileg
barmilyen adatfeldolgoz6 program beilleszthetd, ezzel a hattérrel ma mar szinte
minden tipust big data analizis kivitelezhetd. Molekularis biologusok szamara
valtozatlanul a genomikai és transzkriptomikai elemzések a legizgalmasabbak
— ideértve a genomannotaciot, az dsszehasonlité genomikat és a metagenomikai
elemzéseket, a mutaciok és polimorfizmusok elemzését vagy az dsszehasonli-
to génexpresszids elemzéseket, az alternativ splicing és a ChIP-szekvenalason
alapulo génexpresszios szabalyozas témakoreit. Ezeken talmenden a Galaxy-
projektben intenziven fejlesztik a proteomikai és metabolomikai platformokat,
illetve 1éteznek mar okologiai, kémiai és képelemz6 Galaxy-szerverek is (Batut
et al., 2018). A legujabb fejlesztések pedig a gépi tanulasi programokat (machine
learning) integraljak a Galaxy-platformba. A rendszer nagyon rugalmasan ke-
zeli az adat- és a munkafolyamat-megosztasokat, ¢s lehetdvé teszi a szabvanyos
adatfeldolgozast, ami jelentésen elésegiti a tudomanyos eredmények egyértelmii
kommunikalasat és az elemzések reprodukalhatosagat.

A Galaxy-rendszer egyik erdssége, hogy interakcios feliiletet biztosit a mate-
matikai-informatikai hattérrel rendelkezok és a biologiai hattérbol jovo kutatok
szamara. A grafikus felhasznal6i felillet mogdtt minden kod elérhetd, és a bio-
informatikai szoftverek a Galaxy-platformtol fliggetlentil is hasznalhatoak. Ez a
nyitottsag lehetdséget ad az élettudomanyi teriiletrél érkezok szamara tovabblép-
ni az R és UNIX szoftverek hasznalatara. Az atmenet fokozatos lehet — a hallga-
tok/kutatok a genomszekvenaldsi technologiak ismeretében konnyen atlatjak az
adatelemzési folyamatok logik4jat, és a Galaxy platformon keresztiil megismer-
hetik a szoftverek lehetdségeit €s korlatait, valamint kombinalhatosagukat kiilon-
boz6 elemzési célok eléréséhez. Ez jelentdsen megkdnnyiti, hogy tovabblépjenek
a parancssoros elemzések elsajatitasa iranyaba, vagy tovabbra is a Galaxy-plat-
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formon hasznalhatjak a beallitott munkafolyamatokat. Bizonyos Galaxy-platfor-
mon megismert szoftvereket teljes eszkoztarukkal és maximalis flexibilitasukkal
a parancssoros alkalmazasban lehet hasznalni.

A Galaxy-rendszeren alapulo analizisek megtanulasara tobb lehetdség is van:

1. r6vid, 1-2 napos workshopok, melyeket kiilonb6z6 egyetemek bioinformati-
kai kutatocsoportjai szerveznek, célzottan egy bizonyos tipusu adatelemzés
oktatasara;

2. az évente megtartott Galaxy Community Conference, melyet felvaltva Eu-
ropaban, illetve az Amerikai Egyesiilt Allamokban szerveznek, és — egyéb
tudomanyos programok mellett — a képzések soran tobbféle adat elemzését
oktatjak, kezd6 és halad6 szinten;

3. onképzés, a Galaxy projekt sajat, szinvonalas oktatasi segédanyagait (Galaxy
Training, URLI), és egyéb, az interneten elérhetd publikaciokat és oktatovi-
dedkat hasznalva.

A legnagyobb europai Galaxy bioinformatikai szerver a UseGalaxy.eu Freiburg-
ban érheto el (University of Freiburg, Németorszag, Freiburg Galaxy Team), és
az ELIXIR-EUROPE halozat keretében mukodik. Itt uj szolgaltatasként (egyelore
ingyenesen) biztositott a ,,Training Infrastructre As a Service”, a Galaxy-kép-
zések szamara elkiilonitett szerverhozzaférés. 2019-ben a kdzponti Galaxy-szer-
vert egy eurdpai hdlozatba kapcsoltak, mely lehetdvé teszi, hogy a forraselosztas
révén a felhasznalok kihasznalasa gordiilékenyebb legyen. A halozatba kapcsolt
szerverek kiilonb6zo helyszineken vannak, de a programcsomagok a Github-plat-
formon keresztiil szinkronizalasra keriilnek. Friss fejlemény, hogy kidolgozasra
keriilt egy olyan munkafeliilet is, melybe a parancsoros programok kodjai tetszés
szerint importalhatok és dsszekpacsolhatok a grafikus felhasznaléi feliilettel.

Magyarorszagon a Galaxy-alapu bioinformatikai képzéseket dr. Scholtz Beata
vezette be 2016-ban a molekularis biologus MSc-képzés keretében, masodéves
hallgatok szamara. Ezen talmen6en 2018-ban a Debreceni Egyetemen két magyar
nyelvii Galaxy-képzést tartottunk, kutatok és PhD-hallgatok szamara, illetve tar-
tottunk egy ELIXIR-kompatibilis, angol nyelvii Galaxy-képzést is, ugyancsak dr.
Scholtz Beata vezetésével. A képzések f6 fokusza eddig az ujgeneraciés RNS
szekvenalasi adatok elemzése volt, és javarészt élettudomanyi kutatasokban ak-
tiv PhD-hallgatok, illetve néhany szenior munkacsoport-vezetd ¢és ipari kutatok
részvételével zajlottak.

A képzés megszervezését az EFOP-3.6.1 kodszamu ,,Intelligens szakosodast
szolgalo intézményi fejlesztések” cimii palyazati konstrukcio keretében megva-
l6sul6 ,,Debrecen Venture Catapult Program” tette lehetévé. A képzés altal az
ELIXIR kutatéi halézathoz valé kapcsolddas és a kutatdi utanpotlas fejleszté-
se terén sikeriilt a palyazati tevékenységekhez hozzajarulnunk. A képzésekhez
részben a Debreceni Egyetemen miikodo, limitalt kapacitasu Galaxy-szervert
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vettiik igénybe — nagy segitséget jelentett azonban, amikor a helyi szerver tech-
nikai problémai miatt a képzés megakadt, révid id6 alatt és akadalymentesen a
képzés technikai hatterét at tudtuk valtani a freiburgi Galaxy-szerverre (URL2).
A program keretében elkésziilt egy magyar és egy angol nyelvii Galaxy gyakorla-
ti jegyzet is, amely lefedi az RNS szekvenalasi 1épések elméletét, gyakorlatat és a
legfontosabb hasznaland6 programcsomagok ismertetését is.

Bizunk benne, hogy a hazai élettudomanyi k6zosség szamara egyre szélesebb
korben lesz elérhetd és megismerhetd a Galaxy bioinformatikai rendszer, mely-
nek hasznalata altal jelentsen javulhat a bioinformatikai oktatas hatékonysaga és
a big data élettudomanyi hasznositasanak iiteme.
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gyarorszag (http://elixir-hungary.org/) oktatasi és képzési koordinatora.
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