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Bevezeto

A tobbsejtii €l61ények evolucioja két szinten torténik: a populdciok és az egyének szintjén. Az
utdbbit nevezziink szomatikus evolicionak, azaz a mutaciok felhalmozodasanak a testi sejtekben.
Ez a folyamat a legtobb esetben karos, hatasara a sejtek olyan funkciobeli valtozdsokon mehetnek
keresztiil, amik veszélyesek lehetnek a szervezet szamara. Ez egyes esetekben akar a rak
kialakulasdhoz vezethet[1]. A mutéaciok egyik alapvetd forrasai a sejtosztodaskor végbemend DNS-
replikacio sordn bekovetkezd hibak[2]. Ennek kovetkeztében a szervezet szamara eldnyos a
sejtosztodasok szamanak minimalizalasa a szomatikus evolucidval szembeni veszélyeztetettség
csOkkentésének érdekében. A megujuléd szovetek, mint a haAmszdvetek mas szovetekhez képest
nagysagrendekkel tobb sejtet hasznalnak el a teljes €letidejiik alatt, ezért a tobb osztodas miatt
nagyobb vesz¢élynek vannak kitéve. Ennek ellenére nem tapasztalunk a szoveti rdk incidencidkban a
legyartott sejtek szamaval ardnyos novekedést[3]. Léteznie kell olyan bioldgiai mechanizmusoknak
amik képesek az osztodasok szamanak minimalizalasara. Egy korabbi kutatas kimutatta, hogy egy
megfeleld szoveti hierarchia bevezetésével meg lehet kozeliteni az osztddasok szamanak elméleti
minimumat[4].

Az eddigi kutatdsom soran térben jol meghatarozott struktarakat alkoto[5,6] szoveteket,
kiilonosképpen novényi merisztémakat (hajtascsucsokat) vizsgaltam, amelyek miikdése fontos
szerepet jatszhat a szomatikus evollcioval szembeni védelemben. Erre a motivaciot a nagy, hosszl
¢letli ndvényekben tavoli agak kdzott mért mutaciok alacsony szama[7] adta.

Az eldz6 felévek soran létrehoztunk egy absztrakt matematikai modellt a ndvényi apikalis
amelyben minden egyes sejtosztodas a szovetben talalhato tobbi sejt eltolodasaval jar. A modellt
egy hozza készitett kinetikus Monte Carlo szimulacio, valamint egy determinisztikus atlagtér
szimulacio segitségével vizsgaltuk. Kiilondsen arra voltunk kivancsiak, hogy egy szdveti hierarchia
képes-e onmagaban alacsonyan tartani az osztddasok és igy a muticiok szamat a merisztéma
sejtjeiben annak ellenére, hogy minden elagazas nagy osztddasi koltséggel jar. Ezek alapjan az
apikalis és axillaris merisztémak miikodését és ezeken keresztiil az 1j agak 1étrejovését modelleztiik
sztochasztikus modon, ahogy azt a természetes rendszerekben varjuk. A modell paramétereit
sztochasztikus szimuléaciok segitségével feltérképeztem és egy kozelitd fliggvény segitségvel fel
tudtuk irni az opitmalis osztddasi valoszinliségek eloszlasat az optimum kozelében, valamint meg
tudtuk hatarozni a kozel-optimalis paramétereloszlast tetszéleges merisztémakra nézve.
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Kutatas a félév soran

A félév soran az el6z0 félévek soran elért tudomanyos eredményeket dsszegezve tudomanyos
folyoiratba szant cikk késziilt. Ennek soran irodalomkutatast végeztem, amelynek célja olyan
biologiai cikkek megismerése volt, amelyek az altalunk felépitett matematikai modellt modellt
igazoljak és tovabbi megértést szolgaltatnak a ndvényi hajtascsucsok mitkodésére vonatkozdan.
Ezek az eredményeink aldtdmasztasaként bekertiltek a késziild cikkbe. Ezekre néhany példa:
Arabidopsis ndvényben megfigyelték az ivarvonalban mért sejtosztodasok szaménak fiiggetlenségét
a vegetativ ¢életszakasz hosszatol[10]. Ez alatdmasztja a modell implikacidjat, miszerint egy lassan
0sztodo Ossejt képes alacsonyan tartani az osztodasok szamat. A cikkben a modellhez hasonlo
elrendezést emlitenek a jelenség egy lehetséges magyardzataként. Picea sitchensisben megfigyelték
a szomatikus mutdciok hatdsat a generacios mutacios ratara[11]. Egy mésik cikkben t6bb pontbdl
vett mintdk szekvenalasaval elkészitették tobb novény ontogenetikai fajat[12]. Az utdédokban
talaltak mutaciokat, amelyek az eredeti névényke egyefejlodésébdl szarmaztak. Ezek tovabbi
bizonyitékok a novényi funkcionalis ivarvonal 1étezésére, amely a modelliink egyik alapfeltevése.
Emellett a félév soran tovabbi irodalomkutato tevékenységet folytattam amelynek célja tjabb
kutatési teriiletek feltérképezése, amelyben az eddigiekhez hasonlé modellezést tudunk alkalmazni
¢és amelyeket a kovetkezd félévek soran vizsgalhatunk.
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Laborjaban, ahol a félév soran a Kvantumradir mérések levezetését €s a mérési
jegyzOkonyvek javitasat végeztem.

* Részt vettem a Magyar Biofizikiai Tarsasag 2019-es kongresszusan, ahol szobeli eléadassal
vettem részt.

* Rész vettem az International Society for Evolution, Ecology and Cancer juliusban tartott
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