Fert6zésmodellezés egy hibrid matematikai rendszerben
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Egy parcidlis differencidlegyenleteket és egy agent based modelt 6tvoz6 hibrid rendszer
segitségével modelleziik egy sejtpopulécio fert6zésének dinamikdjat térben és idében. A
virus-, vagy baktériumkoncentraciét folytonos véltozoként irjuk le, mig az érintett sejtek
allapotvéltozasait egy sztochasztikus ABM-ben reprezentdljuk. A multiskélds megkozeli-
tés intuitiv motivaciéja nem mads, mint a folyamat bioldgiai résztvevoinek jelentdsen eltérd
tizikai mérete. A PDE-ABM keretrendszeriink segitségével megvizsgéljuk a SARS-CoV-2
terjedésének mintédzatait, a Paxlovid antivirdlis szer kiilonb6z6 adagoldsainak hatasat, illet-
ve az iziiletek bakteridlis fert6zésének egy komplex, nem-standard kiegészit6 kezelését is.

Szennyvizalapt modellezése, rekonstrukcidja és eldrejelzése
a COVID-19 immunelkeriil6 varidnsai altal okozott
jarvanykitoréseknek
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Motivicié A szennyvizalapt jarvanyanalizis igéretes mdédszernek bizonyult a COVID-19
vildgjarvany nyomon kovetésére, mivel a mérési folyamat koltséghatékony és kevesebb
potencialis hibdnak van kitéve mds mutatékhoz, példdul a kérhdzban kezelt vagy a detek-
talt esetek szamaihoz képest. A klinikai adatgyfijtés intenzitdsa a viladgjarvany harmadik
évére drasztikusan csokkent, ekkor a szennyvizi mérések bizonyultak az egyetlen meg-
bizhat6 adatforrdsnak a jarvany aktudlis dllapotdnak becslésében. A legtjabb eredmények
azt sugalljdk, hogy a szennyvizadatok modellalapa fzidja a klinikai és mas mutatékkal
elengedhetetlen a jovSbeni jarvanyfeliigyeletben.
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Médszer Egy kordbbi munkédban egy szennyvizalapt (diszkrét idej(i) kompartmentélis jar-
vanymodellt dolgoztunk ki kétfazist oltdsi dinamikaval és idében valtoz6é immunelkerii-
léssel. Valamint egy tobblépcsés szdmitdsi mddszert javasoltunk a jarvany allapotdnak
rekonstrukcidjira, az ismeretlen paraméterek becslésére és a jarvany varhat6 lefutdsdnak
orszagos eldrejelzésére. A modell alapjan a napi Gj megbetegedések és az aktiv betegek
szdma egyértelmtien kiszdmolhat6 dinamikus inverziéval. Egy megbizhat6 el6rejelzéshez
azonban elengedhetetlen egy pontos becslés a fogékony személyek szamara is, amely vi-
szont tobb ismeretlen valtozénak a fliggvénye. A fogékony személyek szamat és az im-
munvesztési, immunizalasi, és atfert6zési ratdk iddsorait interaktivan, a bilinedris feladatok
mintdjdra ciklusonként két-két 1épésben becsiiljiik. A heurisztikus eljdrds a magyarorsza-
gi jarvanykitorések ismeretlen véltozéinak szamitdsa soran gyors konvergenciat mutatott,
amde az iterdciok konvergencidjanak formalis bizonyitdsidval nem foglalkozik ez a tanul-
many.

Eredmények A 2020-22 években lefoly6 jarvanykitorések adataival torténd kiértékelések
azt sugalljak, hogy a szennyvizadatok felhasznéldsa megbizhatobba teszi az el6rejelzéseket.
A szadmitdsok szerint a magyar lakossdg legaldbb fele elveszitette immunitdsat az Omicron
BA.1 és BA.2 alvaltozatai &ltal okozott jarvanykitorés sordn 2022 els6 felében. Hasonld
eredményt kaptunk a BA.5 alvéltozat altal 2022 méasodik felében okozott jarvanyok eseté-
ben is. A bemutatott szennyviz-alapt megkozelitést a Nemzeti Népegészségiigyi Kozpont
munkatarsaival egytittm{ikddve a magyarorszagi COVID-19 jarvanykitorések monitoriza-
laséra hasznaltuk 2022-23-ban.
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SzOLLOST GERGELY

IEstvos Lorand Tudomanyegyetem, Bioldgiai Fizika Tanszék
ZHUN-REN Okolégiai Kutatékézpont, Evoltciétudoményi Intézet

30Okinawa Institute of Science and Technology, Model-Based Evolutionary Genomics Unit,
Okinawa, Japan

A szekvencia- és genomevoltci6 jelenlegi legmodernebb modelljei az egyes szervezeti szin-
teken beliili figgetlenség feltételezésén alapulnak. Noha ez a feltételezés nélkiilozhetetlen
a nagyméretii és folyamatosan novekvé szekvenciaadatok elemzéséhez, korlatozza az evo-
ltciés mult rekonstrukcidjat és annak megértését, hogy a bioldgiai rendszerek kiilonb6zé
elemei, mint az aminosavak, gének vagy fajok, hogyan hatnak egymdsra. Kutatdsunk célja,
hogy megszabaduljunk ezektél a korlatoktél. Hierarchikus probabilisztikus modellekkel és
Gjabban machine learning eljarasokkal segitjiik a jelenleg fiiggetlennek kezelt koevolticios
fiigg6ségek modellezését.

Ezen modellek alkalmazdsaval meghataroztuk az baktériumok filogenetikai fajanak
gyokerét (Coleman et al. 2021), ami lehet6vé tette a bakteridlis kozos 6s rekonstrukcidjat.
Ezt kovetSen a tobbsejtliség kialakuldsat vizsgalva az Opisthokonta szupergruppon beliil
az allatok és gombak genetikai valtozdsainak titvonalat rekonstrualtuk (Ocafia-Pallares et
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