Mesterséges intelligencia és bioinformatika a PAzmanyon

Megbizhatunk-e a mesterséges intelligenciaban?
Horvath Andras PhD (PPKE ITK)

Az elmult években egyre tobb teriileten keriiltek alkalmazéasra mesterséges intelligenciara épiilo
eljarasok, ahol ezek az emberi pontossagot kozelitik vagy néhany esetben mar akér tal is
szarnyaljak azt. Sokan fekete-dobozként tekintenek ezen modszerekre, melyeknek belso
miikodése egyaltalan nem érthetd meg, azonban a gyakorlatban egy szerencsére nem teljesen
igaz. Ebben az el6adasban igyeksziink atvenni a mesterséges intelligencia legfobb hasznos
tulajdonsagat ¢és alkalmazasanak veszélyeit is, valamint bemutatnank, miként hasznalhatd
néhany gyakorlati feladat soran, mint példaul pitvarfibrillacid detekcioja vagy CT-képek
automatikus elemzése. Kiilonds hangsulyt fektetniink az orvosi képalkotdsban valo
felhasznalasra, hogy ezen moddszerek miként segithetnek rosszindulatt daganatok
szegmentacidja soran, valamint, hogyan tudunk kellden robusztus moddszereket 1étrehozni,
melyek varatlan bemenetek, esetleg rosszindulatu felhasznalasi modok esetén is megbizhatoan
alkalmazhatoak.

Mire valok a gépi tanulassal kapott nyelvmodellek?
Proszéky Gabor, az MTA doktora

Ma, amikor mindenki ,,mesterséges intelligenciarol” beszél, érdemes pontositani az egyre-
masra megjelend ¢és intelligensnek tartott nyelvmodellek (eredeti) céljat és hasznalhatosagat. A
mindo6ssze néhany éve 1étezo un. transzformer architekturdk két nagy csaladja, az enkdderek (a
BERT-félék) ¢és a dekoderek (a GPT-félék) valdjaban mas-mas elképzelések mentén jottek
1étre. Az utdbbi id6ben teljesen elfogadottéd valt, hogy ezeket a modelleket pusztan a kimeneteik
alapjan ,,itéljiik meg”, mikdzben felépitésiik, céljaik, paraméterszamaik ¢és egyéb ismérveik
jelentdsen kiilonboznek. Raadasul ezek kimeneteit nemdeterminisztikus miikddésiik igencsak
befolyasolja. Szerencsére hazankban (a PPKE ITK-val kapcsolatban all6 Nyelvtudomanyi
Kutatokozpontban) is 1étrejottek — alapvetden a magyar nyelvre kialakitott — modellek (magyar
BERT-Large, PULI-GPT3SX), melyek lehetévé teszik a modellek kimeneteit a
tanuldanyagaikban szereplé adatokkal oOsszevetni. [gy kovetkeztetéseket vonhatunk le
miikddésiikkel kapcsolatban, amit a szdmunkra (jogilag és technikailag) zart vilaghirQ
modellekkel nem tudunk megtenni.

Paradigmavaltas a bioinformatikaban: nyelvmodellek a genomikaban és
bioinformatikai feladatokban
Ligeti Balazs PhD (PPKE ITK)

Az elmult években a mesterséges intelligencia és a gépi tanulas rohamos fejlédésének
koszonhetéen 1j lehetdségek nyiltak meg a bioldgiai adatok elemzésében és a genetikai
informaciok feldolgozasaban. A nyelvmodellek, amelyek kezdetben elsésorban a természetes
nyelvfeldolgozas teriiletén értek el jelentds eredményeket, ma mar sikeresen alkalmazhatok a
bioinformatikai feladatok megoldasara is. Az eldadas soran bemutatjuk, hogyan segithetnek a
nyelvmodellek a genomikai szekvenciaadatok interpretalasdban, valamint a gének és fehérjék
szerkezetének és funkcidjanak megértésében. Emellett ismertetjiik, hogy a mesterséges
intelligencia és a gépi tanulds milyen hatassal van a biologiai kutatdsokra és a gydgyszeriparra,
¢s hogyan jarul hozzd az 1j terdpids lehetdségek azonositdsdhoz ¢és a betegségek
diagnosztizalasahoz. Az eldadas végén kitekintést nyjtunk a jovobeli kutatasi iranyokra €s a



bioinformatika tovabbi fejlédési lehetdségeire, valamint arra, hogy a mesterséges intelligencia
milyen szerepet jatszhat a bioldgiai adatok elemzésének és értelmezésének tovabbi
fejlesztésében.

A posztszinaptikus fehérjehalézat modellezése
Gaspari Zoltan PhD (PPKE ITK)

A posztszinaptikus denzitas egy stirli €s 0sszetett fehérjehaldzat, mely a membranreceptorokat
¢s a sejtvaz kozotti mechanikai kapcesolat biztositdsa mellett szerepet jatszik a tanulds és a
memoéria  molekularis  folyamataiban.  Csoportunkban  kisérletes és  szamitogépes
megkozelitések integralasaval ezen dinamikusan atrendez6dé szupramolekularis komplex
egyes szerkezeti ¢s funkcionalis aspektusainak megértésén dolgozunk. Munkénk soran az
adatbazisépitéstél a fehérjeszerkezeti modellezésen at a rendszerbiologiai vizsgalatokig
tobbféle szamitogépes modszert alkalmazunk, hogy megértsiik kivalasztott fehérje-fehérje
kapcsolatok egymassal vald Osszefiiggéseit és azokat kontextusba helyezziik.

Személyre szabott terapiak szimulaciokkal és mesterséges intelligenciaval
Csikasz-Nagy Attila, az MTA doktora; Reguly Istvan PhD (PPKE ITK)

Azzal, hogy egyedi betegekrdl egyre tobb fajta omikai adat all rendelkezésiinkre megnyilik az
ut, hogy betegségeiket ¢s kezeléseiket személyre tudjuk szabni. Ennek az irdnynak az elsd
Iépéseiben a betegek sejtjeinek a viselkedését szimuldljuk és a szimulacids eredményeket
felhasznalva mesterséges intelligencia segitségével jelezziik eldre, hogy a teljes szervezett
szintjén milyen hatdsa lehet a kérdéses gyogyszernek az egyes betegeken. Ilyen vizsgalatokkal
gyogyszerek, vagy gyogyszerjeloltek hatékonysagat és mellékhatasait is eldre lehet jelezni, de
egyedi betegségek jeleit is ki lehet szirni.

Riboszomak és autopalyak: kinetikus aramlasi modellek
Szederkényi Gabor, az MTA doktora; Reguly Istvan PhD (PPKE ITK)

Az un. riboszoma-aramlasi modellek (RFM-ek) determinisztikus dinamikus rendszerek,
amelyeket az mRNS transzlacid soran torténd riboszoma-mozgés leirdsara alkalmaznak. Az
elmult kb. 15 évben ezen modellek szamos eldnyds tulajdonsagat és alkalmazési lehetdseégét
mutattdk meg a nemzetkozi irodalomban. Az eldadasban az RFM-ek modellek lényeges
altalanositasat mutatjuk be, amelyet kutatocsoportunkban dolgoztunk ki. Az éltalunk javasolt
rendszerosztaly a koradbban leirt linearis és gytlirli alaku szerkezetekkel szemben tetszdleges
iranyitott halozati (graf-) struktarat és altalanos nemlinearis celladtmeneti sebességet képes
kezelni, ezaltal Iényegesen javul a dinamikai leirdképessége. Az altalanos feltételezések mellett
1s meg tudtuk mutatni a modellek fontos tulajdonsagait (pl. stabilitds, monotonitas, passzivitas,
hamiltoni struktira), amelyek jol kihasznalhatok a dinamikai analizis €és a szabalyozotervezés
soran. Tovabbi érdekesség, hogy a kozlekedési folyamatok modellezésénél alkalmazott
aramlasi modellek egy specidlis, viszonylag ritkdn alkalmazott térbeli diszkretizacidjarol
megmutathat6, hogy az altalanositott RFM-ek kozé tartozik. igy izgalmas lehetdség nyilik a
biokémiai reakciohdlozatok és  bizonyos kozlekedési modellek  kapcsolatainak
tanulmanyozasara.

Hogyan lesz a latassériiltek hétkoznapi segitotarsa a telefonjuk kameraja?
Karacs Kristof PhD (PPKE ITK)



Az elmult évtizedben az okostelefonokbdl szép lassan csak telefon lett, és ezzel egyiitt az utolséd
gombok is eltlintek roluk. A latassériiltek koziil sokan ennek ellenére konnyedén hasznaljak
Oket az asszisztiv technologiaknak és a szovegfelolvasoknak kdszonhetéen. Szamukra szamos
egyszeri helyzet okoz a vizualis informacié hidnyaban komoly problémat, amelyen — a
telefonoknak kezdetben okossagnak tartott szamitasi kapacitasara és programozhatosagara
épitve — a kameraképre alkalmazott gépi latassal segithetiink. Ezt a technologiat alkalmazzuk a
is, amely révén ezek a segitd funkciok hamarosan kiforrottabba és széles korben ismertté
valhatnak.

ere s

felelosségteljes hasznalata
Cserey Gyorgy PhD (PPKE ITK)

Az 10j technologidk gyakran moralis, tarsadalmi, jogi és politikai kdvetkezményekkel jarnak
egylitt. A mesterséges intelligencia megjelenése mar jelenleg is szdmos adatvédelmi,
véleménybefolyasolasi és torzitasi kérdést vet fel, de a legmélyebb probléma talan az emberi
itéloképesség spontan manipulalhatosdgabol kovetkezik. A veszélyt azonban nemcsak a jovo
hipotetikus ,,embernél okosabb” rendszerei jelentik — mar a mai, kiforratlan rendszerek is
szamtalan visszaélésre adnak alkalmat. Kimutathat6 karokat okoznak példaul a deepfake-ek, a
dezinformacio és az érzelmi karok, amelyeket a chatbotok okoznak. Az Al-alignment egy
kulcsfontossagu kutatasi teriilet, amelynek célja, hogy biztositsa a mesterségesintelligencia-
rendszerek céljainak 0sszhangjat az emberi értékekkel, azonban ez tovabbra is nehéz probléma.
Az elbadas ezeket a kérdéseket kivanja attekinteni



