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Bevezetés

A hálózatkutatás, a bioinformatika és a rend-
szerbiológia mint új tudományos diszciplínák 
megjelenését az informatika és a molekuláris 
biológia ugrásszerű fejlődése, és általában az 
információs technológiában (IT), a szocioló-
giában és az élettudományokban megjelenő 
nagy tömegű, egymással összefüggő adathal-
mazok kezelésének és értelmezésének igénye 
váltotta ki. Közös jellemzőjük, hogy megfe-
lelő számítástudományi eszközökkel olyan 

kapcsolataikat (gazdaság), fajokat és egymás-
ra gyakorolt hatásaikat (ökológia), géneket, 
fehérjéket és kölcsönhatásaikat (molekuláris 
biológia). Kiderült, hogy a hálózatok struk-
túrája és fejlődése sok hasonlóságot mutat 
függetlenül attól, hogy mit reprezentálnak. 
Duncan J. Watts és Steven H. Strogatz (1998) 
magyarázatot talált a „kicsi a világ” megfigye-
lésre, Romualdo Pastor-Satorras és Alessand-
ro Vespignani (2001) a járványok terjedésének 
hatékonyságára, Barabási Albert László és 
Albert Réka (1999) a gyakran előforduló, ún. 
„skálafüggetlen” struktúrára, amelyek a legkü-
lönfélébb alkalmazásokban bukkannak fel. 
Az ilyen hálózatok közös tulajdonsága, hogy 
a random hibákkal szemben rendkívül ellen-
állóak, viszont a nagyobb csomópontokat 
kiválasztva és a hálózatból célzottan kiszakít-
va a hálózat megszűnik létezni, és több, izolált, 
kis hálózatra esik szét. Ennek a ténynek kü-
lönös jelentősége lehet, ha a bioterrorizmus, 
az élelmiszer-terrorizmus vagy csupán a 
szándékos károkozás megelőzését, kivédését 
célozzuk meg.

Ezzel egyidejűleg zajlott a molekuláris 
biológia előretörése, aminek egyik legjobb 
példája, hogy egyes növény- és állatfajok tel
jes genomjának feltérképezése is lehetségessé, 
sőt mára a baktériumok esetében már rutin-
szerűvé vált. A teljes genom ismeretében le-
hetőség adódott külső hatásokra bekövetkező 
génexpressziós változásoknak, sőt azok egy-
mást követő sorozatának megfigyelésére is.

A molekuláris biológia ezen eredményei 
még inkább rávilágítottak a komplex szinté-
zis szükségességére a redukcionista szemlélet-
tel szemben. Barabási Albert-László, a háló-
zatkutatás egyik legismertebb nemzetközi 
szaktekintélye ahhoz hasonlítja a helyzetet, 
mint amikor a gyerek szétszedi a játékát, de 
azt összerakni már nem képes. A molekuláris 

adatáradat az „összeszerelés” térképe nélkül 
ugyanis önmagában nem elég annak megér-
téséhez, hogy miként képesek például a bak
tériumok extrém környezethez is gyorsan és 
hatékonyan alkalmazkodni. A molekuláris 
megfigyelések egységes modellbe való integ-
rálása és a mikrobiológiai komplexitás jellem-
zésének igénye tette a bioinformatikát és a 
rendszerbiológiát önálló tudományággá. E 
két diszciplínáról úgy fogalmazhatunk, hogy 
míg az előbbi legfontosabb szerepe adatok 
szerzése a biokémiai hálózatokhoz, az utóbbié 
az adatok közötti kapcsolatok elemzése: ho-
gyan válnak a molekuláris építőelemek élő 
rendszerré a közöttük lévő kapcsolatok által. 
A két tevékenység a hálózatos megközelítési 
mód tipikus elemei.

Meg kell jegyezni, hogy a rendszerbioló-
gia eredményeit eddig főként gyógyszervegyé
szek alkalmazták. Ennek a tudományterület-
nek azonban hasonlóan jelentős szerepe lehet 
az élelmiszer-mikrobiológiában és általában 
az élelmiszer-ellátás biztonságának megte-
remtésében is.

A hálózatok analízise nem csak a rend-
szerbiológián keresztül kapcsolódik az élel-
miszerbiztonsághoz. Az élelmiszer a legfon-
tosabb olyan, az emberi kapcsolatok hálóza-
tán terjedő anyag, amellyel nap mint nap 
mindenki találkozik, és sok kézen áthalad, 
míg eljut a fogyasztásig. Emellett az élelmi-
szer-tudomány az egyik leginkább multidisz-
ciplináris terület, tekintettel arra, hogy szinte 
minden természettudományhoz szorosan 
kapcsolódik. Bizonyos értelemben sajnálatos, 
hogy szociológiai, sőt egyes művészetekkel 
kapcsolatos tudományterületek is előbbre 
tartanak a komplex hálózatok alkalmazásá-
ban, mint az élelmiszerek előállításával és 
elosztásával foglalkozó tudományágak (lásd 
INSNA URL1, vagy Leonardo URL2). Saj-

törvényszerűségeket lehet kimutatni, ame-
lyeket kisebb adathalmazból nehéz vagy le-
hetetlen. Ezek sokszor meglepőek, sőt, akár 
az intuícióval ellentétesek is lehetnek. Az ilyen 
váratlan és nehezen megjósolható „kirajzoló-
dó mintákat” emergent patterns megnevezés-
sel látták el az angol nyelvű szakirodalomban.

A komplex hálózatok kutatását a globa-
lizáció, elsősorban annak szociológiai és ke-
reskedelmi vonatkozásai indították el az 
1990-es évek végén. A tudomány úttörői 
gráfelméleti értelemben vett pontokkal és 
élekkel reprezentáltak egyéneket és ismeret-
ségeiket (szociológia), vállalatokat és üzleti 1 Levelező szerző
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nálatos módon, mind a felsőoktatási képzés-
ben, mind a kutatások finanszírozási feltéte
leinek kialakításakor kevés az ösztönzés és a 
hajlam az élettudományok és a számítástu-
dományok hatékony együttműködésére.

Komplex hálózatok 
élelmiszerrel kapcsolatos elemzésekben

A hálózatelméleti módszerek valószínűleg 
legismertebb alkalmazása élelmiszer-bizton-
sági kérdésekben a fertőzött/szennyezett ál-
latok és növények szállításából eredő vírus- 
vagy baktériumeredetű járványok elemzése. 
A 2011-es budapesti hálózattudományi kon-
ferenciához kapcsolódó szatellitrendezvényen 
mutatta be a német Szövetségi Állategészség-
ügyi Kutatóintézet egyik csoportja azt a 
módszert, amellyel – miután feltérképezték 
a sertések szállítási útvonalát – ki tudtak 
mutatni olyan gócpontokat, ahol a kereszt-
fertőzés valószínűsége nagyobb, ezért azokra 
különös figyelemmel kell lenni. Az ellenőr-
zéseket tehát oda kell összpontosítani, és a 
preventív intézkedéseknek is várhatólag ott 
lesz a legnagyobb, az egész hálózatra kiterjedő 
hatása (Lentz et al., 2011).

A hálózatelmélet eredményei felhasznál-
hatóak a megelőzésben, illetve a kockázatala-
pú ellenőrzési, felügyeleti rendszerekben, 
például az egymással kereskedelmi kapcso-
latban lévő vállalatok, országok hálózatában. 
Ilyen az élelmiszer- és takarmánybiztonsági 
gyorsriasztási rendszer (RASFF – Rapid Alert 
System for Food and Feed), amelynek hálózatát 
Nepusz Tamás és mtsai (2009) elemezték. A 
szerzők a riasztási megfigyelésekből és azok 
hálózattudományi módszerekkel történő 
elemzéséből mintázatokra következtettek, és 
a modellt előrejelzésre is felhasználták.

Az élelmiszerek a szállítás során egy adott 
hálón terjednek egy országon belül is, ezért a 

bennük lévő kórokozók vagy kémiai szennye
ződések terjedése szintén elemezhető hálóza-
tos módszerekkel. A hálózat pontjai itt vál-
lalkozások, a közöttük lévő kapcsolatok fel-
térképezéséhez elméletileg rengeteg adat lé-
tezik. A vállalkozások ugyanis kötelesek a 
vásárolt alapanyagokat, termékeket, illetve az 
eladott árukat nyilvántartani. Jelenleg azon-
ban nincs kötelezettség belső nyomon köve-
tésre, sem pedig elektronikus adatbázisok 
használatára, így bár világszerte potenciálisan 
hatalmas mennyiségű elemezhető adat áll 
rendelkezésre, ennek a hálózatnak a felderí-
tése (pontosabban: a megfelelő adatgyűjtés) 
kereskedelmi érdekek korlátaiba ütközik.

Kívánatos lenne a jövőben ilyen irányú 
kutatások és fejlesztések indítása, az adatok 
adatbázisrendszerekben történő gyűjtése, a 
különböző adatgazdák (kutatóintézetek, egye
temek, laboratóriumok, vállalkozók, ható
ságok és egyéb ellenőrző szervezetek) közötti 
adatcsere, közös adatgyűjtés, valamint az 
adatbázisrendszerek ontológiájának egyezte-
tése, azok kompatibilissé tétele. Így lehetővé 
válna az adatok módszeres elemzése, hozzá
járulva az élelmiszerlánc folyamatainak jobb 
megértéséhez és a hatékonyabb, megelőző 
jellegű felügyelethez.

Az országok közötti kereskedelemre vo-
natkozóan napjainkban már létezik bárki 
számára hozzáférhető adatbázis, ilyen példá-
ul az ENSZ által támogatott ComTrade 
adatbázis (URL3). Ezt használta ki négy 
másik, ugyancsak magyar szerző (Ercsey–Ra
vasz et al., 2012), akik kimutatták bizonyos 
országok átlagosnál nagyobb felelősségét a 
biztonságos élelmiszer-kereskedelemben. A 
tanulmány az élelmiszer-áramlást országok 
mint hálózati pontok között, US$-ban mér-
te. A pontok nagysága az ország élelmiszer-
kereskedés-értékével (import+export) volt 

arányos, az élek vastagsága pedig az illető két 
ország közötti élelmiszer-áramlás (fluxus) 
nagyságával (1. ábra). 

Ez eddig egy hagyományos áramlástani 
modell, amelyet azonban egy új hálózattudo
mányi fogalommal láttak el. Ez pedig egy 
adott pont/él „központiságát” (betweenness 
centrality) kvantifikálta, nevezetesen azzal, 
hogy hány bármely két másik pont közötti 
legrövidebb útvonal megy át a kérdéses pon
ton/élen. Mivel a nyomonkövetés annál 
nehezebb, minél több országot érintenek az 
élelmiszer-alapanyagok, megállapítható volt 
például, hogy a holland–német határon (ahol 
a „központiság” mértéke a legnagyobb volt) 
átmenő élelmiszerek esetében, ha azokban 
fertőzöttség/szennyezettség fordul elő, nagy 
késedelem várható a megbetegedés eredetének 
kiderítésében. Erre jó példa volt a 2011. júniu
si E. coli (STEC) O104:H4 fertőzés Német-

országban (URL4). Német kutatók később 
egy tanulmányban kimutatták (Wilking et 
al, 2012), hogy fejlettebb számítástudományi 
ismeretekkel olyan látszólag messze eső ada-
tok, mint például, amelyek különféle fizetési 
dokumentumokban fellelhetők, segíthettek 
volna hamarabb felderíteni a veszélyt. Ez azért 
is fontos, mert az ilyen „adatbányászat” szo-
rosan kapcsolódik az általunk tárgyalt mind-
három témakörhöz.

Az elemzés a továbbiakban a „központisá
got” és az országok specifikus forgalmát 
együtt vizsgálta, ahol a specifikus forgalom 
alatt az egy agrár-főre (az agrár- és élelmiszer-
iparban és -kereskedelemben dolgozók) jutó 
import-export mennyiség értendő. Kiderült, 
hogy a holland agrár-élelmiszer populációnak 
van a legnagyobb felelőssége az élelmiszerek 
közvetítésében. Ők azok, akikhez érkező, il-
letve az akik által termelt/feldogozott élelmi-

1. ábra • Országok élelmiszer-kereskedésének ábrázolása a ComTrade 2006-os adatai alapján. 
A pontok országokat reprezentálnak, nagyságuk arányos az országra jellemző éves import+export 
dollárban mért összértékével. Az élek hasonlóan értelmezendők. Az egyszerűség kedvéért csak 
azok az országok szerepelnek az ábrán, amelyek forgalma egy adott szint felett volt 2006-ban.
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szer nagy valószínűséggel sok országot érint. 
Ez fontos információ a nemzetközi élelmi-
szer-kereskedelem felügyelete, szabályozása, 
az abban dolgozók képzése és a ráfordított 
költségek meghatározása szempontjából. Ez 
az eredmény azonban csak az intuitíve ma-
gasan kvalifikált szakemberek számára volt 
sejthető (Arie Havalar, személyes közlés) és 
annak objektív, kvantitatív kimutatásához 
hálózattudományi módszerek voltak szüksé-
gesek. Érdemes megjegyezni, hogy a leg-
utóbb Nagy-Britanniában kirobbant „lóhús-
botrány” ugyancsak igazolta a cikk azon 
konklúzióját, hogy a nyomon követés egyre 
nehezebb lesz, és bizonyos országok kulcssze-
repet fognak benne játszani.

Nyilvánvaló, hogy a hálózatelmélet továb
bi fontos alkalmazási területe lehet az élelmi-
szer eredetű megbetegedések epidemiológiai 
vizsgálata is, de a módszer prediktív lehető-
ségekkel is kecsegtet. Kellően nagyszámú adat 
elemzésével előrejelzéseket lehet készíteni a 
megbetegedést legnagyobb valószínűséggel 
előidéző élelmiszerek, országok, vállalkozások 
vagy a veszélyeztetett populáció, illetve akár 
konkrét személyek tekintetében. Gary C. 
Barker és munkatársai (2009) a hálózatokon 
történő nyomon követést kockázatbecslési 
problémák elemzésére használták.

Egy első ránézésre meglepő élelmiszer-
hálózatról szól a Barabási csoport egy 2011-es 
cikke (Ahn et al., 2011). A szerzők a különfé-
le alapanyagokat és aromaanyagokat aszerint 
hozták kapcsolatba, hogy azok mennyire 
gyakran fordulnak elő több tízezer, az interne
ten fellelhető receptben. Jó okunk van rá, hogy 
ezeket az aroma- és fűszernövényeket inkább 
aszerint hozzuk kapcsolatba egymással, hogy 
mennyire képesek táplálkozási szempontból 
előnyös hálót alkotni (például a bennük meg
lévő antioxidánsok és reakcióik révén), és e 

háló tanulmányozása az egészséges táplálko-
zás szempontjából nagy jelentőségű lehet 
(Benzie, 2000).

Ugyancsak érdemes lenne hálózatkutatá-
si módszerekkel megvizsgálni, hogy a hasznos 
mikrobák miként teremtenek kapcsolatot az 
állati és növényi eredetű fermentált élelmisze
rek, illetve az emberi tápcsatorna mikrobiótája 
között. A jótékony hatású mikrobákat tartal-
mazó fermentált élelmiszerek, valamint az 
egészségvédő tulajdonságokkal rendelkező 
probiotikus élelmiszerek rendkívül elterjedtek, 
világszerte mintegy ötezer változatuk létezik, 
és kultúrától függően a napi étrend 5–40%-át 
teszik ki (Tamang, 2010). Bár helyi jelentő-
ségű, (ázsiai, afrikai) fermentált élelmiszerek 
esetében nem pontosan ismert a hasznos 
mikrobióta összetétele; sok országból nagy-
számú és rendszerezett adat áll rendelkezésre 
ilyen vizsgálatokhoz (Bourdichon et al., 2012).

Összefoglalva megállapítható, hogy az 
élelmiszer-biztonsági kérdések tág teret nyúj-
tanak hálózattudományi alkalmazásokra. 
Ennek kiaknázása azért is kézenfekvő lenne, 
mert a magyar kutatók nemzetközileg élen 
járnak a módszerek fejlesztésében.

Alább három pontba gyűjtöttük a legfon-
tosabb teendőket arra vonatkozóan, hogy a 
XXI. század élelmiszer-ipari szakemberei és 
élelmiszer-tudományokkal foglalkozó kutatói 
olyan képzésben és kutatásokban vegyenek 
részt, amelyek megfelelnek a terület növekvő 
komplexitásának.

1. Alapvetően szükséges, hogy az élelmiszer-
tudományi szakemberek a képzés/tovább
képzés során olyan számítástudományi 
ismereteket sajátítsanak el, amelyek alkal-
massá teszik őket nagy adatbázisok és 
hálózatok létrehozására, illetve elemzésére.

2. Az adatbázisok létrehozása és fejlesztése 
nem csupán számítástechnikai kérdés, 

hanem feltétlenül szükséges hozzá az in­
put adatok értékelésének és elemzésének 
képessége is. Ez feltételezi az adott élelmi-
szer-tudományi terület olyan szintű isme
retét, amely lehetővé teszi az egyes adatok 
értelmezését és validitásának meghatáro-
zását. 

3. A kutatások finanszírozásánál a fenti 
interdiszciplináris értékeknek kiemelt 
szerepet kell kapniuk. 

A bioinformatika és a rendszerbiológia 
az élelmiszerek mikrobiológiájában

Szakértők a holdraszállás jelentőségéhez ha-
sonlították azt a tényt, hogy 2000-re sikerült 
a teljes emberi genomot feltérképezni. Ma 
már, mint említettük, egy baktérium teljes 
genomjának szekvenálását rutinszerűen meg 
lehet rendelni, viszonylag elfogadható áron. 
Az adatáradat következménye, hogy a számí-
tástudományi eszközök megfelelő alkalma-
zása és az adatok értelmezése sokkal nagyobb 
szükséggé (és hiánycikké) vált, mint a még 
több adat generálása. Egy új tudományág, a 
bioinformatika fejlődött ki, amely elsősorban 
molekuláris biológiai adatok tárolásának, 
elérésének és elemzésének a módszereivel és 
az ezekhez kapcsolódó algoritmusokkal fog
lalkozik. Tágabb értelemben ide sorolható a 
különféle információs rendszerek, web-tech-
nológiák, adatbázisok ontológiájának tanul-
mányozása is. Ehhez szorosan kapcsolódik a 
rendszerbiológia, a molekuláris mikrobioló-
giai adatokban megmutatkozó strukturális 
és kinetikai összefüggések feltárásának tudo-
mánya, amelyhez a matematikai modellezés 
és szimuláció, különösképpen a szabályozási 
folyamatok elmélete vezethet el.

Az élelmiszerekkel kapcsolatos első, rend-
szerbiológiai megközelítésű publikációk az 
élelmiszerekben előforduló egyes patogén 

mikrobákra koncentráltak. Ez nem meglepő, 
hiszen a rendszerbiológiai kutatások kezdet-
ben a klinikai és gyógyszervegyészeti alkal-
mazásokat célozták meg, amelyek hagyomá-
nyosan lépéselőnyben vannak az élettudomá-
nyok egyéb területeihez képest. Az élelmiszer-
tudományokhoz szorosan kapcsolódik a 
tápcsatorna mikrobiológiája, amelynek a 
közelmúltban tematikus különszámot szen-
telt az egyik legtekintélyesebb tudományos 
folyóirat, a Science (Simpson et al., 2005).

Az élelmiszer-mikrobiológia nemcsak a 
releváns mikroorganizmusok tekintetében 
különbözik a társtudományoktól – például 
a biotechnológiától vagy az orvosi biológiától 

–, de eltérések mutatkoznak a tanulmányo-
zandó mikrobapopulációk nagyságát és kap
csolatrendszerét illetően is. Amikor biotech-
nológiai eljárásokkal állítanak elő különféle 
anyagokat, akkor a baktériumkultúrák sza-
porodási jellemzőit tanulmányozzák nagy 
sejtkoncentrációk (>106 sejt/ml) mellett, míg 
az élelmiszer-biztonsági kutatások a sejtek 
ennél nagyságrendekkel kisebb koncentráció
it és a mikrobák túlélését vizsgálják. Orvosbio
lógiai szempontból nagy jelentőségük van a 
baktériumok kölcsönhatásainak, különösen 
az immunrendszerrel kapcsolatos interakciók
nak, míg az élelmiszerek mikrobiológiai 
biztonságának tanulmányozásában az élelmi-
szer mint közeg és annak környezete, illetve 
hatása a leginkább tanulmányozott tényező.

Az elmondottakból következően a rend-
szerbiológiai alkalmazások csak mostanában 
nyernek teret az élelmiszer-mikrobiológiában, 
elsősorban a baktériumok adaptációs és sza
porodási potenciáljának tanulmányozása te-
rén (Pin et al., 2009). Megjósolható, hogy a 
közeljövőben lehetőség lesz egyedi sejtek 
működésének, illetve a mikrobasejtek diver-
zitásának és varianciájának a mérésére és le-
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írására, mely utóbbi paraméterek egy tenyé-
szet túlélésének legfontosabb befolyásoló 
tényezői. Mindez új kutatási irányokat indít 
majd el a rendszerbiológia alkalmazásában. 
Erre ismét csak az említett két nagy számítás-
tudományi eszköztár eddigieknél hatéko-
nyabb elsajátítását kell célul kitűzniük a jö-
vőbeni doktoranduszoknak: adatbázisok és 
kezelésük (bioinformatikai aspektus), vala-
mint komplex kapcsolatrendszerek, hálóza-
tok statisztikája, azok érzékenysége, bizony-
talansága és a hálózaton működő áramlások 
kinetikai leírása (rendszerbiológiai aspektus).

Néhány példa kívánatos bioinformatikai 
és rendszerbiológiai kutatásokra 
az élelmiszer-tudományban

Az antioxidánsok hatásainak komplex rend-
szerekben, mint például az élelmiszerekben 
történő nyomon követése két szinten lehet-
séges, illetve szükséges.

• Az első szint az adott antioxidáns hatás-
mechanizmusa szerint történő hatásfelmérés, 
amely a szabadgyökök keletkezését megaka-
dályozó (scavenger), a láncreakció továbbter-
jedését gátló (chain-breaking) és a más, már 
létrejött szabadgyökök által kialakított toxi-
kus metabolitok eliminációjára koncentrál. 
Minthogy a három eltérő aktivitás egymásra 
épül, az antioxidánsok hatása rendszerbe 
(hálózatba) foglalható, és az eredmény az élel
miszerekben végbemenő peroxidációs folya-
matok gátlásának eltérő időtartamával (lag-
phase) pontosan definiálható.

• A második szint az élelmiszerekben jelen 
lévő, de a bélcsatornában felszívódó antioxi-
dánsok szervezetre kifejtett hatását jelenti. 
Ebben az esetben a sejtek/szövetek szintjén 
hatásuk egyrészt scavenger, másrészt egyúttal 
aktiválhatják is az antioxidáns védőrendszer 
egyes elemeinek szintézisét/aktivitását. A hatás 

itt a dózis/hatás összefüggésben értékelhető. 
A többkomponensű antioxidánsokat tartal-
mazó élelmiszerek esetében a dózis/hatás 
összefüggés mellett az egyes antioxidánsok 
egymást segítő (szinergens) vagy éppen ellen-
kezőleg, egymást gátló (antagonista) hatása 
is felmérhető a válaszok egységes rendszerbe 
(hálózatba) foglalása révén.

Az antioxidáns hatású természetes, bio-
aktív anyagokról (például polifenolokról és 
más összetevőkről) összegyűlt információk 
bioinformatikai és rendszerbiológiai elemzé-
se lehetővé teheti például:

i. táplálkozás-egészségügyi szempontból a 
reaktív oxigénfajtákkal szembeni antioxi-
dáns védelmi rendszer (Benzie, 2000) 
optimalizálását és az élelmiszerekben lévő 
fenolos vegyületeknek a bél-mikrobiotával 
való kölcsönhatásainak (Selma et al., 
2009) tisztázását;

ii. Hosszabb eltarthatóságú és/vagy jobb 
érzékszervi minőségű terményfajták ne-
mesítésének megalapozását (Carli et al, 
2009);

iii. A mezőgazdasági nyersanyagok tárolás
fiziológiájának jobb megértését;

iv. A hatékonyabb minőségmegőrző feldol
gozási technológiák továbbfejlesztését.
A mikotoxinok jelenleg talán a legtöbbet 

vizsgált szennyezőanyagok az élelmiszerekben 
(Murphy et al., 2006), ám kevésbé ismertek 
a penészgombák mikotoxintermelését befo-
lyásoló komplex rendszerek, illetve az azok 
egyes kritikus lépéseit szabályozó (aktiváló/
gátló) hatások (Reverberi et al., 210). Továb-
bá nem kellően felderítettek/ismertek a miko
toxinok kölcsönhatásai az élelmiszerekben, 
pedig a mikotoxin-szennyezések a legtöbb 
esetben keverten fordulnak elő. A mikotoxi
nok termelődésének komplex rendszere el-
sősorban bioinformatikai probléma, míg 

azok kölcsönhatásai rendszerbiológiai mód-
szerekkel pontosabban tárhatók fel.

Az újabb ún. „omikai” kutatások kimu-
tatták, hogy a tápcsatorna mikrobiótája 
sokkal heterogénebb, mint azt korábban 
gondolták (Dimitrov, 2011). Ennek a mikro
biótának a szerepe egészségünk megőrzésé-
ben a táplálkozástudomány egyik alapvető 
kutatási területévé vált. A nagy hatékonyságú 
(high-throughput) molekuláris mérési adatok, 
és a rendszerbiológia fejlődése lehetővé tette 
ennek a komplex rendszernek az egzakt vizs
gálatát is. Ma már ugyanúgy nem sci-fi téma 
a személyre szabott táplálkozás kutatásáról 
beszélni, mint a személyre szabott gyógysze-
res kezelésről. A kulcs ismét csak a bioinforma
tika és a rendszerbiológia, valamint a kérdés-
kör hálózatos megközelítése makroszinten. 

Következtetések

Korunk kulcsfontosságú kérdései, mint a 
globalizáció, a demográfiai növekedés, a 
gazdasági és pénzügyi dominóhatások, az 
energia-, a víz- és az élelmiszer-biztonság, a 
klímaváltozás – mind a tudományos értelem-
ben vett komplexitás növekedését mutatják. 
Ennek háttere sok elemből álló, különböző 
dimenziójú (természeti, szociális, politikai, 
gazdasági) tényezők szövevényes rendszere, 
ahol az elemek közötti kapcsolatok száma 
egyre növekszik, és a rendszer egyre érzéke-
nyebb lesz a változásokra és kiszámíthatatla-
nabb a reakciója, és azok felhalmozódása az 
egyedek megfigyeléséből megjósolhatatlan 
tulajdonságokhoz és jelenségekhez vezethet 
(emergence). Ilyen, az élelmiszer- és élelme-

zésbiztonságot érintő rendszer lehet az élel-
miszerek áramlása, az ágensek terjedése álla-
tok vagy emberek mozgása által és azok út-
vonalán, vagy például a baktériumok regulá-
ciós hálózata, amely képessé teszi azokat az 
élemiszer-feldolgozási folyamatok túlélésére.

A jövő élelmiszer-szakembereinek, a tu-
dományban, az iparban és az államigazgatás-
ban egyaránt, nagyobb felkészültséggel kell 
rendelkezniük a komplex rendszerek vonat-
kozásában, ami elengedhetetlenül magasabb 
szintű információkezelési (IT) és számítástu-
dományi ismereteket jelent. Ennek kulcsa a 
multidiszciplináris oktatás és kutatás, amely 
szorosabb együttműködést célzó, kezdemé-
nyező lépéseket követel mind a laboratóri-
umban dolgozó (wet), mind pedig a számí-
tógépen dolgozó (dry) kutatóktól.
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„tisztán alapkutatási” periódus lecsengésével a 
kutatási támogatásért folyamodó nagyszámú 
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A legegyszerűbb fullerént, a C60-at és néhány 
más szénalapú, zárt szerkezetű társát a csillag-
közi tér molekuláinak laboratóriumi előállí-
tására végzett kísérletek során véletlenül fe-
dezték fel (Kroto et al., 1985). Csak huszonöt 
évvel később vált bizonyossá, hogy a C60 vi-
szonylag nagy koncentrációban tényleg elő-
fordul az űrben (Sellgren et al., 2010). A fel-
fedezés azonban jóval általánosabb jelentősé-
gű volt; a fullerének és vegyületeik fizikai és 
kémiai vizsgálata sok ezer kutató fantáziáját 
mozgatta meg. 

A csonka ikozaéder, a tisztán szénből álló 
C60 „focilabda” molekulaszerkezete geomet-
riai alakzatként már sok évszázada ismert (1. 
ábra). A reneszánsz festő, Piero della Francesca 
1480 körül megjelent matematikakönyvében 
a csonka ikozaéder nem különösen szép, 
inkább csak egyike a nagyszámú, a perspek-
tívát két dimenzióban megjelenítő ábrázolá-
si feladatnak (2. ábra). Leonardo da Vinci 
festményén úgy érezzük, hogy a szabályos test 
a mérnököt és művészt nemcsak érdekelhet-
te, hanem gyönyörködtette is (3. ábra). Buck­
minster Fullert (a fullerének névadóját) és 

1. ábra • A C60-molekula. 
(Az ábrákon az atomok mérete önkényes.)


