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A bal kamrai aktív relaxáció mutatja a legszorosabb összefüggést  
a miokardiális proteom változásaival a szívizom remodelláció és reverz  
remodelláció különböző stádiumaiban lévő hím és nőstény patkányokban

 Lasso-based feature selection identifies active relaxation as the most indicative 
aspect of left ventricular function for proteomic perturbations in a cohort of male 
and female rats in various stages of myocardial remodeling and reverse-remodeling
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A preimplantációs faktor hatása a sugárterápia által kiváltott  
szívelégtelenség kialakulására és az emlőrákos sejtvonalak proliferációjára

 The effects of the preimplantation factor on the development  
of radiotherapy-induced heart failure and proliferation of breast cancer cell lines
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Kulcsszavak: Proteomika, miokardiális reverz  
remodelláció, bal kamra funkció
Bevezetés:�$� IRNR]RWW�Q\RPiVWHUKHOpV�KDWiViUD� IHOOpSĘ�
miokardiális remodelláció a bal kamra (BK) funkció káro-
VRGiViW��PtJ� D� Q\RPiVFV|NNHQWĘ� WHUiSLiN� KDWpNRQ\� DO-
kalmazása reverz remodellációt és a BK funkció helyreál-
OiViW�LGp]KHWLN�HOĘ��$�UHYHU]�UHPRGHOOiFLyW�NLYiOWy�WHUiSLiN�
KDWpNRQ\ViJiQDN�PROHNXOiULV�V]LQWĦ�N|YHWpVH�NRUOiWR]RWW�
D]�LVPpWOĘGĘ�V]tYL]RP�PLQWDYpWHOH]pVVHO�NDSFVRODWRV�HWL-
kai szempontok miatt.
&pONLWĦ]pV� A BK funkció egy paraméterének azonosítása, 
mely szoros összefüggést mutat a miokardiális proteom vál-
tozásaival remodelláció és reverz remodelláció során.
Módszer:�$�%.�L�IRNR]RWW�Q\RPiVWHUKHOpVW�KtP�pV�QĘVWpQ\�
SDWNiQ\RNEDQ��Q ����D]�DRUWD�DEGRPLQDOLV�VHEpV]L�V]ĦNtWp-
VpYHO�LGp]W�N�HOĘ��.RQWUROONpQW�VKDP�RSHUiOW�iOODWRN�V]ROJiO-
WDN��Q ����$�Q\RPiVFV|NNHQWpVW�D����KpWHQ�D�V]ĦN�OHW�HOWi-
volításával valósítottuk meg az állatok egy részénél (n=5). 
$�%.�L� UHPRGHOOiFLyW� HFKRNDUGLRJUiiYDO� Q\RPiV�WpUIRJDW�
DQDOt]LVVHO�YL]VJiOWXN�D����pV�D�����KpWHQ��$]�HJ\LGHMĦOHJ�YHWW�
BK-i mintákon LC-MS/MS exploratív proteomikai mérése-
ket végeztünk. A változók szelekcióját Lasso-regularizáción 
alapuló bioinformatikai módszerrel végeztük.
Eredmény: A vizsgálatokban azonosított 3343 fehérje 
N|]�O� ���� IHKpUMH� PXWDWRWW� V]LJQLNiQV� |VV]HI�JJpVW� D�
Tau (a BK-i aktív relaxáció paramétere) változásaival a 
szívizom remodellációja és reverz remodellációja során. 
A fenti 416 fehérje génontológiai elemzése epigenetikai, 
poszttranszkripciós és poszttranszlációs szabályozási 
folyamatok szerepére mutatott rá. Továbbá az aktív re-
OD[iFLy� YiOWR]iVD� ÄNDWLRQFVDWRUQD�DNWLYLWiV� V]DEiO\R]i-
ViQDN´��ÄLRQWUDQV]PHPEUiQ�WUDQV]SRUWHU�DNWLYLWiV�V]DEi-
O\R]iViQDN´� pV� ÄV]tYL]RPV]|YHW�IHMOĘGpVQHN´� IHKpUMpLYHO�
is szoros összefüggést mutatott.
Következtetés: Eredményeink alapján az aktív relaxáció 
paraméterei tükrözhetik legmegbízhatóbb módon a BK-i 
remodelláció és reverz remodelláció mértékét kísérleti és 
klinikai vizsgálatokban.
Támogatás: ÚNKP-22-3-II-SE-30, NKFIH K134939 (R.T.), 
RRF-2.3.1-21-2022-00003
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Background: 3UHVVXUH�RYHUORDG��32��OHDGV�WR�P\RFDUGLDO�UH-
modeling to the detriment of left ventricular (LV) function, while 
WKH�H௺HFWLYH�XVH�RI�SUHVVXUH�XQORDGLQJ�WKHUDSLHV�PD\�LQGXFH�
UHYHUVH�UHPRGHOLQJ�DQG�UHFRYHU\�RI�/9�G\QDPLFV��:H�VHW�RXW�
to identify parameters of LV function, that show the closest 
relation to alterations of the myocardial proteome in various  
stages of myocardial remodeling and reverse-remodeling.
Methods: /9�32�ZDV�LQGXFHG�LQ�PDOH�DQG�IHPDOH�UDWV�E\�
aortic banding (AB, n=12). Sham-operated animals served 
as controls (Co, n=5). Pressure unloading was performed 
by debanding of the aorta at week 6 in some of the once AB 
rats (DB, n=5).
Morphologic and functional aspects of LV remodeling were 
detected by echocardiography and pressure-volume analy-
sis at week 6 and week 12. LV samples were prepared for 
high throughput LC-MS/MS explorative proteomics. Bioin-
formatic feature selection based on Lasso regularization 
ZDV� DSSOLHG� WR� ¿QG� /9� SDUDPHWHUV� FORVHO\� UHODWHG� WR� WKH�
myocardial proteome.
Results: $PRQJ� WKH� ����� SURWHLQV� LGHQWL¿HG� DQG� TXDQ-
WL¿HG� LQ� RXU� VWXG\�� ���� SURWHLQV� KDYH� VKRZQ� VLJQL¿FDQW�
association with changes in Tau (parameter of LV active 
relaxation) due to myocardial remodeling in the AB and 
to reverse-remodeling in the DB groups. Gene ontology 
ELRORJLFDO� SURFHVV� �*2�%3��DQDO\VLV�RI� DERYH�����SURWH-
ins has indicated the role of epigenetic, post-transcriptional 
and post-translational regulatory processes. The altered 
UHJXODWLRQ�RI�SURWHLQ�H[SUHVVLRQ�D௺HFWHG�SURFHVVHV�UHODWHG�
to cardiac structure and function, such as “regulation of ca-
tion channel activity” and “regulation of ion transmembrane 
transporter activity”, “cardiac muscle tissue development”.
Conclusion: :H�SURSRVH�WKDW�SDUDPHWHUV�RI�/9�DFWLYH�UH-
laxation may be the best measures to assess the extent of 
myocardial reverse-remodeling after pressure unloading in 
experimental and clinical studies.
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