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Bevezetés
• Omikai kísérlettervezési és adatelemzési feladatok

– Viszonylag kevés adat
– Asszociációs vizsgálatok
– Bayes-hálók
– Alkalmazás szintű párhuzamosítás

• Hardverkörnyezet
– SGI Altix ICE 
– 512 mag, 1 TB memória, 6.5 TFlops

• Szoftverkörnyezet
– Condor, Torque (PBS)

• Terhelés
– Egy számítás: 20-200 job
– Egy job: 12-200 óra



Genome-wide associations studies 2010
779 studies, p<5x10-8 148 markers

NHGRI GWA Catalog
www.genome.gov/GWAStudies
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Részletesebb „nyelv” az asszociáció kutatásban 
gráf modellek felhasználásával

• Markov-takaró
• Számított jegyek:

– Markov Blanket Membership (bináris)
– Markov Blanket Set (halmaz)
– Markov Blanket subgraph (struktúra)

• Számítás:
– Markov chain Monte-Carlo 

szimulációk
– Kis tár- és memóriaigény
– Számítás intenzív

• Parameter study

X4

X6

X9

X7

X2 X3

X5

X10 X11

X4

X12

X8

X14X13

X1



Architektúra

Webbmla

JBD

Condor

512 nodes

BayesEye
Webes 

interfész

Condor jobok
generálása,
parancssori

Asztali 
alkalmazás,

megjelenítés

Jobok 
kiosztása

http://webbmla.genagrid.eu
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Alkalmazások

• Petefészekrák, IOTA, Dirk Timmerman, 2003
• Asthma, Csaba Szalai, András Falus, 2007
• Allergia, Márta Széll, 2007
• Rheumatoid arthritis, Edit Buzás, 2008
• Leukémia, Csaba Szalai, András Falus, 2009
• Osteosarcoma, Csaba Szalai, András Falus, 2009
• Obezitás, pharma, 2009
• Heroin függés, Mária Sasvári, 2009
• Impulzivitás, Anna Székely, 2010
• Kognitív teljesítmény változása, Mária Sasvári, 2010
• Osteoporosis, Péter Lakatos, 2010
• Mucsi István, vesetranszplantáció
• Kiss István, dialízis
• Mátyus Péter, mellékhatás alapú gyógyszer újrapozícionálás (farmakogenomika)

• Sum: egy számítás 20 – 200 job, jobonként 12 – 200 óra terhelés 
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Munkatársak

 Sárközy Péter: genomszekvenálás, genotipizálás, haplotípuselemzés
 Gézsi András (SOTE-PhD): teljes genomszélességű vizsgálatok
 Zoltán Balázs (MSc): grid futtatás, GUI
 Hajós Gergely: szekvenciális kísérlettervezés, grid
 Hullám Gábor: oksági indukció
 Millinghoffer András: MCMC módszerek és eredmények 

interpretációja
 Temesi Gergely (SOTE-PhD): Adat- és tudásintegráció
 Marx Péter: folytonos célváltozókhoz jegykiválasztás
 Arany Ádám: farmakogenomika, szövegbányászat, grid, Bayes logika
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