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TERAPIAS VALASZANAK ES TULELESENEK ELOREJELZESERE)
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MTA TTK Lendiilet Onkoldgiai Biomarker Kutatdcsoport

A szolid tumorok varhatd prognodzisanak elérejelzése jelentds klinikai probléma az onkologiai
betegek kezelése soran. A mai genomikai technologiak lehetdvé teszik, hogy valamennyi gén miikddését
egyidejlileg megvizsgaljuk. Kutatdsaink sordn genom-szintli adatok felhasznalasdval a betegek tulélését

elére jelez6 biomarkereket azonositunk.

Létrehoztunk egy olyan online elérhetd rendszert, amely egyes gének kifejez6désének a tulélésre
gyakorolt hatasat vizsgalja. Ehhez 9 ezer eml6-, tiid6-, petefészek- és gyomorrakos betegb6l 54 ezer gén
expresszios adatait integraltuk egy k6zos adatbazisba (www.kmplot.com). Egy konkrét gén esetén klinikai
paraméterek fliggvényében ki tudjuk szamolni, hogy mekkora a gén mérhetd hatasa a betegek tulélésére, és
milyen mértékben lehet biomarkerként hasznalni. Felhasznalok szama alapjan a rendszer az onkoldgiai

tulélés-elemzés és biomarker-validacio terén vilagviszonylatban is az els6 helyen van.

A genomikai adatok egy masik szintéjét alkotjdk a génekben megjelend mutaciok. Ezen
mutaciok és génexpresszid Osszekapcsolasa lehetséges a ,,genotype to outcome” (WWw.g-2-0.COM)
rendszer segitségével. A kb. 8000 beteg adatait felhasznalo algoritmus nemcsak azt mondja meg, hogy mi
lesz egy adott mutdcié esetén a varhato tulélés, de a molekuldrisan célzott terapia soran legigéretesebb
géneket is azonosithatjuk. Ezaltal a kutatasi eredmények kozvetlen gyogyszeripari hasznositasat is lehetévé

tessziik.
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