
Daganatos és gyulladásos folyamatokban szerepet 
játszó Organikus Anion Transzporter Polipeptidek

in silico és in vitro jellemzése
Szinergia II.

A humán Organikus Anion Transzporter 
Polipeptidek (OATP-k)

• Plazmamembrán „uptake” transzporterek

• Előfordulnak a vékonybélben, májban, vesében és a vér-
agy gátban

• Számos gyógyszer sejtekbe történő felvételét elősegítik, 
ezáltal működésük befolyásolja tumor-ellenes szerek, 
sztatinok, gyulladás ellenes molekulák hatékonyságát

• Több OATP megnövekedett expressziót mutat 
tumorokban

• OATP polimorf változatokat összefüggésbe hoztak 
gyulladásos bélbetegség kialakulásával

További tervek:
Mutációk tervezése
és in vitro jellemzése

AZ EGYÜTTMŰKÖDÉS CÉLJA
a két kutatócsoport bioinformatikai és kísérletes tapasztalatainak
összekapcsolásával az OATP-k működésének jobb megértése:
1. in vitro esszék kidolgozása, amelyek segítségével OATP-vegyület

kölcsönhatások tesztelhetők.

2. OATP szubsztrát/inhibitor adatbázis létrehozása az eddig leírt
szubsztrátok, adatbázisokban elérhető adatok kinyerése és elemzése
alapján.

3. szerkezet-funkció vizsgálatok: szerkezeti modell és mutáns konstrukciók
készítése

4. adatbázisokból kiválasztott olyan fehérje-fehérje kölcsönhatások
tanulmányozása, amelyek fontosak lehetnek OATP fehérjék
szabályozásában

I. Funkcionális esszé kidolgozása

IV.  „drug-screening”

II. OATP szubsztrát adatbázis
Adatbányászat
DrugBank és PubChem adatbázisokból

Támogatások:
NKFIH/OTKA K 111678 (H. T.) és K 109423 (L. Cs.)

Hegedűs Tamás
MTA-SE
Molekuláris Biofizikai Kutatócsoport
Jelen projektben való részvétel:

• Organikus Anion Transzporter Polipeptidek szerkezeti 
modelljének elkészítése, 

• OATP szubsztrát/inhibitor adatbázis létrehozása, 
• Szabályozó mechanizmusok azonosítása in silico.

Laczka Csilla
MTA TTK

Membrán fehérje 
kutatócsoport

Kutatási terület:
Humán Organikus Anion 
Transzporter Polipeptidek

in vitro vizsgálata

VI. Mutációk komparatív elemzése
• Elvégeztük OATP és rokon SLC családok mutációinak 

szemi-automatikus összegyűjtését cikkekből,
• Jósoltuk aminosav pozíciók működésben betöltött 

szerepét homológ fehérjék mutációi segítségével.

EREDMÉNYEK

III. ÚJ INTERAKCIÓK

V. Szerkezeti modell
• Modellépítés

különböző módszerekkel, 

• a legmegfelelőbb modell 
kiválasztása molekuláris 
dinamika segítségével,

• a TMFoldWeb (Kozma és 
Tusnády 2015) 
felhasználásával készült 
OATP1B1 modell  alapján a 
többi OATP szerkezeti 
modelljének elkészítése 
megtörtént.


