2009 marcius 15. ota elfogadasra kertilt egy PLoS Computational Biology és egy Bioinformatics cikk
ami a féleg altalam végzett illetve irdnyitott munkakbdl késziilt. Ezeket a munkakat K72569 szamu
OTKA projekt (témavezet6: Simon Istvan) finanszirozasaval végeztem, és ez szerepel mindkeét cikk
koszonetnyilvanitasaban. A lekdzolt cikkekben egy olyan predikcios modszert irtunk le, amely a
rendezetlen fehérjékben talalhat6 fehérje koté szegmensek azonositasara hasznalhat6. A modszerhez
elkészitettiink egy nyilvanos web szervert is, ami elérhetd a http://anchor.enzim.hu cimen. Jelenleg az
itt kozolt ANCHOR algoritmus az egyetlen altalanosan hasznalhat6 predikcios mddszer erre a
problémara. A modszert az6ta tébb szazan hasznaltak mar tébb kisérletes eredmény megtervezését
segitette eld.

Mindkett§ open access cikk és a Bioinformatics a szines abrak koltségeit még kiilon felszamitja az
open access dijon feliil. A két cikk kozlésének egyiittes koltsége 4365 USD = 813000 HUF. Mivel a
cikkek a publikacios palyazat elnyerése elott megjelentek, ezért ez a palyazat nem szerepel a
koszonetnyilvanitasban.
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