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Osszefoglalas

A COVID-19-jarvany alatt bizonyossa vilt, hogy az adattudomdnyok, az adatok gyors megosztisa és a nemzetkozi
dsszefogds a hatékony jarvanykezelés kulcsfontossig eszkozei. A jarvany elétt 1étrejott Ujonnan Felbukkané fert6z6
betegségek Obszervatériuma (Versatile Emerging infectious disease Observatory, VEO) nevii nemzetk6zi konzorcium
célja egy olyan monitorozd rendszer kiépitése, amely a potencidlisan veszélyes korokozdkat még az elStt azonositja,
miel6tt azok tomeges megbetegedéseket okoznanak, lehet8séget adva ezzel a gyors reagilasra. A jarvanyok megel6z¢-
sére és kezelésére létrejott nemzetkozi egyiittmiikodésekben, igy a VEO-ban is a kérokozok, vagy a fertGzésnek kitett
személyek genetikai szekvencia adatai kiemelked$ fontossiagiak. Az ilyen tipust adatok kezelésével kapcsolatban az
Eurépai Unidban tobbek kozott a Nagojai Jegyzkonyv és a GDPR fogalmaz meg elveket, szabalyokat.
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Summary

Data science is proved to be a key tool in the fight against the ongoing COVID-19 pandemic, but it requires a huge
amount of data shared between international research groups. The Versatile Emerging infectious disease Observa-
tory (VEO) EU collaboration was established to generate and distribute high quality data for an evidence-based
early warning system for emerging infectious diseases. Through an iterative process between data scientists, disease
experts, social scientists and citizen scientists, a collaborative platform will be created for storing, secure sharing and
analyses of traditional and new data sources. Next generation sequencing (NGS) has revolutionized genomic re-
search. This versatile technology is broadly applicable to pathogens and human hosts. Rapid sharing of pathogen
genetic resources, including physical samples of cultured pathogens and additionally genetic sequencing data of
pathogens, is crucial in support of research and outbreak response. Access to genetic resources is regulated by the
Nagoya protocol which is an internationally binding treaty to ensure equal sharing of benefits arising from the use of
genetic resources. So far the Nagoya protocol has been applied only to biological samples, but digital data from ge-
netic sequencing doesn’t necessarily fall under the treaty. Effects of diseases can differ based on genetic backgrounds,
as certain gene variants may provide protection against or susceptibility to viral diseases. Human genomic data is an
important resource for medical research. The General Data Protection Regulation (GDPR) lists identifiable human
genetic data as sensitive, which is a subset of personal data. Sharing and analysis of this kind of data are strictly regu-
lated and they are also subject to ethical challenges. These concerns become less pronounced when analyzing envi-
ronmental samples like sewage. Samples collected from wastewater treatment plants can be used as pooled samples,
containing naturally anonymized genetic information of the human population, near the wastewater treatment plant.
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Bevezetés

Napjaink egyik legnagyobb kihivisa a COVID-19-jar-
vany, melyhez hasonlét az emberiség a spanyol natha
1918-as kitorése 6ta nem tapasztalt (Ashton 2020). Az
azoéta eltelt tobb mint szdz év alatt a tudomany jelentds
tejlédésen ment keresztiil. Az utébbi évtizedekben a vi-
lagrél gydjtott adatok robbandsszerd novekedése egy 1)
tertilet, az adattudomany sziiletését idézte el§. Az adat-
tudomany egy olyan interdiszciplinaris tudomanyag,
mely tudomanyos médszerek, algoritmusok és rendsze-
rek segitségével nyer ki informaciot strukturalt és struk-
turdlatlan adathalmazokbdl (Navarro et al. 2019). Az
adatforradalom nem kertilte el a bioldgiat sem, igy kortl-
beliil egy évtized alatt az adattudomanyok gyokeresen
atformaltak a genetikat is. A korabban egy-két gén hata-
sainak tanulmdnyozasa helyett az Gn. 4j generaciés szek-
vendlasi médszereknek koszonhetSen a kutatok nyakiba
hatalmas mennyiségii genetikai informaciot tartalmazé
adat szakadt, mellyel az egyes gének vizsgilata helyett
miér az él6lények vagy virusok teljes ,tervrajza” napok
alatt vizsgalhatéva valt (Aly—Bolbol 2015). Az adattudo-
manyok elvitathatatlan el6nyei mellett azonban kiilon
figyelmet kell szentelni a biztonsigra. Adatok kapcsin
szamos kutato felhivja a figyelmet a személyes adatokkal
a val6 visszaélésre vagy az adatokbdl szirmazéd hasznok
egyenl6tlen elosztisara.

COVID-19 jarvanyadatok

A Klasszikus jarvanytigyi statisztikai adatok, mint az iga-
zolt fert6zottek szama, kérhdzban kezelt vagy intenziv
kezelésre szoruld betegek szama, igazoltan COVID-19
megbetegedésekhez kothetS haldlozasok szama, pozitiv
PCR-tesztek ardnya stb. (Ritchie et al.) mellett az embe-
rek kozosségi médidban torténd jarvannyal kapcsolatos
megnyilvanulasai (Panuganti et al. 2020; Abd-Alrazag
2020), mobilitdsi adatai vagy a szennyvizben talilhaté
SARS-CoV-2-virus koncentricidja (Kitajima 2020) is
értékes adatnak szamitanak a jarvany kapcsan. Utébbiak
kiilonosen hasznosak lehetnek a tiinetmentes, vagy csak
enyhe tiinetekkel kiizd6 fert6zottek nagy szdmaval
egylitt jar6 Gn. csendes jarvanyterjedés kovetésében.
Egyes kutatok a kozosségi médidban megjelend
COVID-19 tiinetekkel kapcsolatos megnyilvanuldsok
segitségével probaljak megbecsiilni a betegséget enyhe
tiinetekkel atvészels emberek szamat (Guo 2020; Duraz-
z1 2020). Masok a szennyvizben talalhaté6 SARS-CoV-2
orokit6anyaginak koncentricidja alapjan igyekeznek a
fert6zottek szimdnak novekedését elére jelezni (Roka et
al. 2020). A SARS-CoV-2 els6sorban egy cseppfert6zés-
sel terjedd, léguti megbetegedést okozd virus, de az
emésztérendszer sejtjeiben is jelen lehet. Ennek eredmé-
nyeként a fert6zott, akdr tiinetmentes személyek jelentds
része széklettel is tiriti a virusrészecskéket, amelyek igy
a szennyvizbe keriilhetnek (Izquierdo-Lara 2021).
A SARS-CoV-2 orokitGanyaganak novekedése 4-10
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nappal megel&zheti a tdmeges megbetegedéseket. Bar
egyeldre a legtobb ilyen vizsgilat kutatasi céla, Eurdpi-
ban mar tobb orszdg, ideértve Magyarorszigot is, heti
rendszerességgel méri a szennyvizmintak koronavirus-
koncentricidjat (Roka et al. 2020).

Ujonnan Felbukkané fertz8 betegségek
Obszervatériuma

Talan minden EU-s tagallam egyetért abban, hogy a
COVID-19 elleni kiizdelem fontos kozérdek, amely
soran a nemzetkozi kutatdszervezetekhez torténd adat-
tovabbitds elengedhetetlen (03/2020. iranymutatdsok).
Ilyen nemzetkozi egyiittmiikodés a VEO (Versatile
Emerging infectious disease Observatory), mely huasz
kutatéesoportot, koztiik az ELTE Természettudomdnyi
Karin miik6dS kutatdcsoportunkat is magiba foglald
nemzetkozi konzorcium.
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1. 4bra Az Ujonnan Felbukkané fert6z6 betegségek Obszervatériuma

(VEO) tagorszagai és intézetei. A konzorcium 12 eurdpai or-
szag 20 intézetét foglalja magiba. Nyugat-, észak-, dél- és kelet-
curépai partnereivel a VEO dtfogd képet kaphat a kiilonboz8
curdpai okoszisztémdakrol, egészségiigyi rendszerekrdl és nem-
zeti szabdlyozdisi kornyezetekrdl

(Forrés: https:/ /www.veo-europe.eu,/about-veo/partners)

A VEO célja egy olyan virtudlis megfigyel6rendszer
létrehozasa, amely képes elGre jelezni és nyomon kovetni
az Ujonnan felbukkané fert6z6 betegségeket. A projekt-
ben adattudésok, virolégusok, jarvanyiigyi és mas szak-
érték dolgoznak kozosen a sziikséges adatok 6sszegy(j-
tésén, az eszkoztir kidolgozasan, kollaborativ adatelemz§
platformok feldllitisan és az 1 betegségek kialakuldsanak
és f6 ttvonalainak elemzésén, Eurépiban és viligszerte
(VEO). A jarvanyok kialakuldsa rendkiviil dsszetett, sok-
tényezGs folyamat. Példaul, a klimavaltozassal a beteg-
ségeket terjesztd vektorok (sztinyogok, kullancsok) el-
terjedési teriilete megvaltozik (Semenza—Suk 2017), a
természetes él6helyek csokkenésével a vadillatok (dene-
vérek, madarak) (Reed 2003) konnyebben érintkeznek
az emberekkel vagy haszondllatokkal. Valamint a sarki
régiokban az esetlegesen veszélyes korokozokat tartal-

Scientia et Securitas

2021 m 2. évfolyam, 1. szam

Unauthenticated | Downloaded 08/05/21 11:00 AM UTC



maz6 permafroszt gyors kiolvaddsa (Sajjad 2020) Gjabb,
taldin a mostanindl is jelentGsebb jarvanyok kialakuldsd-
hoz vezethet. A megfelel$ védekezéshez az Gjonnan fel-
bukkano betegségeket (beleértve a gydgyszerekre rezisz-
tens koérokozokat) a jelenleginél sokkal korabbi
szakaszban fel kell fedezniink, igy id6t adva a gyors rea-
galasra, hogy a jarvanyok és betegségek hatasiat csok-
kentsitk. A VEO célkitlizésében szerepld elbrejelzé és
monitorozé rendszer miikodésének alapja a nagy meny-
nyiség relevins és sokrétd adat komplex elemzése. Ezek
lehetnek klasszikus jarvanytigyi vagy Gjszerd informdci-
Ok, amiket a szennyvizbdl és mas kornyezeti mintakbol
vagy paciensekbdl nyert genetikai informécié szolgiltat.
De a zoonézisok (olyan fert6z8 betegségek, amelyek al-
latrél emberre képesek terjedni) kapcsan fontosak lehet-
nek mas bioldgiai adatok is, mint a vaindormadarak vo-
nuldsi Gtvonalaira, trépusi szinyogfajok vagy bizonyos
vadallatok (pl. denevérek) elterjedési tertileteire vonat-
kozé adatok. Tovabbi értékes informacidkkal szolgalhat-
nak egy jarvinyrol a meteoroldgiai mérések is (VEO).
A VEO egyiittmtkodésben feldolgozott adatok dontd
tobbsége azonban az 4j generdcids szekvendlasi (NGS)
modszerek valamelyikével kinyerhet§ genetikai adat.
A DNS szekvendlasi technolégiik fejlesztésében elért si-
kereknek és a koltségek dramai csokkenésének koszonhe-
téen ezen technolégiak ugrisszerd elterjedése figyelhetd
meg az allategészségiigyi és élelmiszer-biztonsagi intéze-
tekben, a klinikai mikrobiolégiai laboratériumokban és a
tert6z6 betegségek kitorésének megel&zésére 1étrejott
konzorciumokban. A szekvenalas sordn keletkezd hatal-
mas mennyiség( adat fejlett infrastruktarat igényel mind
az adatok taroldsa, megosztisa és elemzése tekintetében.
A technikai feltételek biztositisa mellett azonban kiilon
akadalyt jelenthetnek a kiilonb6z6 politikai, etikai, admi-
nisztrativ és jogi tényezdk, igy a platformok kialakitasa
sordn ezekre is kiilon figyelmet kell forditani. A VEO-t
megel6z86 COMPARE egyiittm(ikodés keretein beliil el-
inditott KOOPLEX (Visontai et al. 2019) informatikai
adatelemzést segitG platform az Gjgeneracios szekvend-
lasi adatok feltoltésére, eclemzésére és megosztisira
egy integralt, felhaszndlébarit lehetéséget biztosit.
A ,,COMPARE data hub” egy zart platform, ahol az
adatok megosztasa csak kollaboricids partnerek kozott
lehetséges, biztositva ezzel példaul a publikilas el6tt dll6
adatok biztonsigos megosztisit (Amid et al. 2019).

Patogén szekvencidk megosztasa

Egy virusfert6zés sordn a gazdaszervezetbe jutd virus
arra kényszeriti a gazdaszervezet sejtjeit, hogy réla ma-
solatokat készitsenek, kezdve a virus genomjival. A ma-
solds nem mindig tokéletes, ezért a virus genomjinak
mdsolata mir nem mindig lesz teljesen azonos az eredeti
genommal, kisebb hibak, muticiék lehetnek benne,
amik tovibb o6roklédnek a mdsolatok masolataiba, és
potencialisan wjabbakkal egésziilnek ki. Hogy a virus
genomban hol és milyen gyakorisiggal jelennek meg
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ezek a muticidk, az szamos tényez6tdl tiigg. Az RNS-
virusok, mint példaul a SARS-CoV-2 genomja gyorsab-
ban mutalédik, mint a DNS-virusoké (Gough, 2020).
A muticio eredményeként Gjabb és Gjabb SARS-CoV-2
viltozatok jonnek létre, melyeket genomszekvencidjuk
ismeretében lehet hatékonyan azonositani. Egyes tipu-
sok, attdl fiiggben, hogy az an. ,signature” mutdcioik-
ban mennyire kiillonboznek az eredeti viltozattdl, kilon
elnevezést kaphatnak, mint példaul B.1.1.7 és 501.V2,
vagy ismertebb neviikon brit és dél-afrikai varidns (Jahn
et al. 2021). A variansok hatékony kovetéséhez a SARS-
CoV-2 szekvencia adatok nemzetkdzi megosztasa elen-
gedhetetlen. Ezt a célt szolgilja az egyik legnagyobb
SARS-CoV-2- és influenzavirus szekvenciakat tartalma-
z6 adatbdzis, a GISAID, valamint a nyers szekvendalasi
adatokat is tartalmazo6 eurdpai COVID-19 adatplatform
(https://www.covid19dataportal.org/). A teljes genom
szekvendldsi modszerek fejlédése Gj lehetdségeket kinal a
kérokozok monitorozasira. Egyre tobb és tobb patogén
szekvencia érhetd el vilagszerte, igy a patogén genom-
szekvencia adatbazisok részben dtveszik a mikrobiilis és
viruskultarak taroldsara létrehozott biobankok szerepét
(S. Ribeiro 2018). A Biologiai Sokféleség Egyezmény
nyilatkozata alapjan mind a biobanknak, mind az adatb4-
zisoknak tiszteletben kell tartaniuk a minta, illetve az
adatok birtokldsaval kapcsolatos jogokat, ideértve az alla-
mok a sajat teriiletiikon gydjtott mintdk és adatok fel-
hasznaldsarol valé rendelkezési jogat (https: //www.cbd.
int/convention/text/). 2010-ben ezen egyezmény ke-
retein beliil jott 1étre, majd 1épett hatdlyba 2014-ben a
genetikai erSforrasokrél sz6lé  Nagojai  Jegyzikinyy.
EgyelSre azonban vitatott, hogy a genetikai szekvencia
adatok mennyire tartoznak bele az elsGsorban fizikai
mintikra vonatkozé jegyz6konyv hataskorébe (S. Ribeiro
2018). A mostanihoz hasonlé népegészségiigyi vészhely-
zetekben az adatmegosztas, koztiik a genetikai szekven-
cia adatok megosztisa el8segiti a vészhelyzet okdnak
mélyebb megértését és a bizonyitékalapti dontéshozast,
ezért a relevans adatok szabad és gyors megosztasa kulcs-
fontossigi. Amennyiben azonban a genetikai szekvencia
adatok a Nagojai Jegyz8konyv hatalya ald esnek, akkor
az ilyen adatok megosztasa illegalisnak mindstil, és a bio-
bankok és az adatbazisok esetében ismert komplex admi-
nisztrativ teherrel kell megkiizdenie mind a fogado,
mind pedig a megoszté félnek.

Human szekvenciak megosztasa

Adatvédelmi szempontbdl kiemelt jelentGséggel birnak a
személyes adatok és az ezen beliil kiilonleges adatkate-
gbridba tartozd genetikai, biometrikus vagy egészség-
tigyi adatok. Ez utdbbiak nem kezelhetSk, kivéve példa-
ul, ha az érintett személy kimondottan hozzajarul, ha az
adatkezelést alapvet$ kozérdek indokolja, illetve ha uni-
6s vagy tagillami jog sziikségessé teszi. A személyes ada-
tok védelmérdl a részletes kovetelményeket a 2016-ban
clfogadott, majd 2018-ban hatilyba Iépett GDPR
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(General Data Protection Regulation), mas néven altala-
nos adatvédelmi rendelet rogziti (03,/2020. irdinymuta-
tasok). Eszerint személyes adatnak mindsiill minden
olyan adat, amely azonositott vagy azonosithat6 él§ sze-
méllyel kapcsolatos. Amennyiben a személyes adatok tgy
anonimizaltak, hogy az érintett személy semmilyen moé-
don nem azonosithatd, akkor nem tekinthetSk tobbé
személyes adatnak.

A humdn genomi adatokbdl nyert értékes informdcidk
egyre inkabb mindennapos eszkozévé valnak a betegsé-
gek diagnosztikdjanak és a kutatdsnak. Az ilyen adatok
szigorian védett kiilonleges adatoknak mindsiilnek.
A GDPR szerint genetikai az ,,egy természetes személy
orokolt vagy szerzett genetikai jellemz&ire vonatkozo
minden olyan személyes adat, amely az adott személy fi-
ziologidjara vagy egészségi allapotara vonatkozé egyedi
informaciét hordoz, és amely elsésorban az emlitett ter-
mészetes személybdl vett bioldgiai minta elemzésébdl
ered” (Europai Bizottsay). Az ilyen jellegli adatok keze-
lése szamos etikai kérdést is felvet. Ilyen példaul az tn.
terdpids szakadék helyzete (Abrand-Sindor—-Brand
2012). Ez azt jelenti, hogy a genom ismeretében egyre
nagyobb biztonsiggal lesznek josolhatok a jovébeli be-
tegségek, ugy, hogy sokszor nincs még ismert teripia az
adott betegségre, mint példaul a salyos szellemi és fizikai
leéptiléssel jard genetikailag 6roklott betegség, a Hun-
tington-kor (McColgan—Tabrizi 2018). A Huntington-
koért egy domindnsan 6rokl6dé gén hibaja okozza, mely
akar mar sziiletéskor kimutathatd, viszont hatdsa csak
joval késGbbi életkorban jelentkezik (McColgan—Tnbrizi
2018). Egyes betegségek esetében azonban nem ilyen
egyértelmi a genetikai kapcsolat, vagy egyszerre tobb,
részben ismeretlen gén mutacioja felel6s kialakulasukért
(pl. tumoros megbetegedések, Lafin et al. 2019). Ebben
az esetben az eredmények bizonytalansiga neheziti a
megfeleld terdpia kivalasztasat.

Kockizatot jelenthet a human genomi adatok egész-
ségiigyon kiviili potencidlis felhaszndlasa, melyek igy
visszaélések eszkozeivé vilhatnak. Ezen adatok birtokd-
ban példaul biztositasi tarsasagok sorolhatnak egyeseket
magasabb kockizati csoportba, vagy leend§ munkélta-
tok diszkrimindlhatnak a jeloltek genomi adatai alapjan
feltételezett képességei szerint (Abrind-Sindor-Brand
2012). Talin ezek okdn a humin genetikai adatokkal
val6 visszaéléstdl vald félelem a genomi adatokkal kap-
csolatos kutatasok egyik legnagyobb akadélya (Abrdnd—
Sandor—Brand 2012). Személyes adat (igy a kiilonleges
adat) definiciéja szerint az egyik kulcskérdés az azonosit-
hatésdg. A szennyvizben talilhaté human eredetd DNS
mondhatni természetes médon anonimizalt, tovabba
sokrétdi, hiszen akar egy nagyobb emberi populicio vizs-
galatat is lehetévé teszi. Egy ilyen minta sok esetben akar
tobb millié ember DNS-ét 6mlesztve tartalmazza, altala-
ban jéval kisebb mennyiségben, mint mdas él6lények
DNS-ét. Konkrét személyek nem azonosithatok vissza.

Populicidszintii elemzések, statisztikai 6sszegzd elem-
zések és dontéstamogatd kimutatasok azonban kinyer-

A genetikai adatok és a jarvanykezelés

het6k az anonim szennyvizadatokbél. Kutatéesoportunk
felvetette, hogy a szennyvizmintikban taldlhaté kis
mennyiségli, de minden emberi sejt mitokondriumaban
megtalalhaté DNS-szekvencidk elemzésével értékes in-
formdciok nyerhetSk a szennyviztelep kornyékén é16 né-
pességrol. A mitokondriumok a sejtek energiaellatasaért
telel6s sejtszervecskék, amelyek kiilonlegessége, hogy
sajat genetikai dllomannyal rendelkeznek és tn. anyai
oroklédéstiek, azaz kizarélag a petesejteken keresztiil
oroklédnek. A mitokondridlis DNS igy csak a nagy rit-
kin bekovetkezd muticiok révén viltozik. A muticidval
keletkezd mitokondrialis DNS-véltozatok, a haplotipu-
sok, a mitokondriumokkal 6roklédnek anyardl a gyer-
mekre. A haplotipusokat hasonlésiaguk alapjan haplocso-
portokba sorolhatjuk (Pipek 2019). Egy-egy haplocsoport
adott foldrajzi teriileten gyakoribb lehet, igy megkiilon-
boztethetiink példdul nyugat-dzsiai vagy eurdpai haplo-
csoportokat. Ezzel a médszerrel a szennyvizgy(jté terii-
leten ¢él6 populicié etnikai és genetikai Osszetételét,
illetve egyes betegségekkel osszefiiggésbe hozott haplo-
tipusok jelenlétét, azaz a potenciilisan veszélyeztetett
személyek jelenlétét anonim médon vizsgalhatjuk.

Osszefoglalas

A 21. szdzad talin legnagyobb egészségiigyi kihivasat
az Ujonnan megjelend fert6z$ betegségek jelentik.
A COVID-19 vilagszint( elterjedésével sajnos a kérdés
igen aktualis lett, ¢és a jovében is szamithatunk hasonlo
vagy ennél stlyosabb jarvinyokra. A jarvianyok hatékony
megel6zése vagy kezelése nemzetkozi Osszefogast igé-
nyel, amely egyiitt jar az adatok orszagok kozotti meg-
osztasaval. A rohamosan fejl6d6 4j generdcids szekvena-
lisi modszerek kivalé 1j lehet8ségeket rejtenck az
¢l6vilag megismerésére. A genetikai anyag, mint egy mo-
lekularis ,,tervrajz”, minden €16 sejtben és virusban ott
van. Megismerésével a human betegségekrdl és kdroko-
zOkrél mindeddig példatlan mennyiségld informacio
nyerhetd ki. Az igy nyert informaciok tirsadalmi hasz-
nossaga elvitathatatlan, de az adatokkal val6 visszaélés
elkertilése érdekében nagy hangsulyt kell fektetni a sze-
mélyes és kiilonleges adatok védelmére, valamint az ada-
tokbdl szirmazé el6nyok méltinyos elosztisira. A pato-
génekkel kapcsolatos adatok megosztisa részben a
Nagojai Jegyz6konyvben foglaltak szerint szabalyozott,
de a genetikai szekvencia adatok esetében nem egyértel-
md, hogy jegyz&konyv hatalya ala tartoznak, vagy sem.
A személyes adatok és az ezen beliil egy szigortbb alka-
tegoriat képvisel$ kiilonleges adatok védelmét az Eurd-
pai Unidn belil a GDPR szabalyozza. Eszerint a sze-
mélyes adatok egyik legtfontosabb tulajdonsiga az
azonosithatosdg, vagyis a lehetdség arra, hogy egy adatot
egy konkrét személyhez kossiink. Egy konkrét személy-
b4l szarmazé human genom szekvendlasa esetén a kap-
csolat egyértelmid. A kérdés azonban nem mindig ennyi-
re egyszer. Egyes esetekben a minta jellege miatt a
human szekvencidk természetes médon anonimizaltak a
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mintaban, mint példdul a szennyvizmintdk esetében. Bar
ezek a lehetGségek rovid tivon megkonnyitik az adatok
biztonsagos kezelését, hossza tivon a kutatok és adatvé-
delmi szakérték kozos munkaja sziikséges, hogy az érté-
kes kutatasi eredmények mellett az adatok védelme is
biztositott legyen.

Koszonetnyilvanitas

Ez a ckk az EU Horizon 2020 program ,,VEO”
No.874735 timogatasi megillapodds és a Nemzeti Ku-
tatdsi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal No. FIEK 16-1-
2016-0005 timogatisaval jott létre.

A kutatdst részben az Innovicios és Technoldgiai Mi-
nisztérium Témateriileti Kivalésagi Programja (2020-
4.1.1.-TKP2020) finanszirozta, a Semmelweis Egyetem
Digitalis Biomarker tématertleti programja keretében.
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