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“Genetikai diverzitas és filogenetikai kutatasok Kézép- és Dél-Eurépaban
él6 domesztikalt és vadon éI6 allatfajokban”
ciml MTA doktori értekezésérdl

A jelolt doktori értekezésének célja a Kozép- és Dél-Eurdpaban taladlhaté harom
haziasitott faj (juh, szarvasmarha és 16) egyes fajtainak és négy vadon él6 emldsfaj
(vaddisznd, mezei nyul, aranysakal és damszarvas) allomanyainak vizsgalata a
molekularis genetikai eszkdzeivel. A disszertacié egy 13 éves, a Ph.D. fokozat
megszerzése Ota eltelt kutatasi periddus eredményeit dsszegzi. Téméja fontos és
aktudlis, hiszen a tanulméanyozott fajok fontos szerepet toltenek be életiinkben ugy,
mint tenyésztett fajok, vagy a bennilinket korilvevé 6koszisztémak fontos elemei.
Emiatt nagyon lényeges, hogy populacidik és fajtaik genetikai valtozékonysagat
megismerjik, és azok kialakulasara hipotéziseket allithassunk fel.

Formai elemzés:

A dolgozat formaja nem szokvanyos. A révid altalanos bevezetésben a jeldlt harom
oldalon ismerteti a kutatasat motivalé tényezéket, az el6zményeket és a kitlizott
célokat. A kovetkezé két fejezetben (40 illetve 42 oldal) esettanulmanyok
segitségével tarja az olvasé elé a domesztikalt és vadon él6 fajok vizsgalata soran
kapott eredményeit. Az egyes esettanulmanyok szerkezet a kdvetkez8: Az adott faj
vagy valtozat irodalmanak rovid attekintését a mddszertani szekcié koveti, melyben
a jelolt valtozo részletességgel mutatja be a munka soran alkalmazott eljarasokat.
Ezutan kovetkezik az eredmények ismertetése és megvitatasa, melyben az adatokat
kozel 60 illusztracié segitségével adja meg. Az egyes esettanulmanyok végén
O0sszegzi az Uj tudomanyos eredményeket és javaslatot tesz azok lehetséges
hasznositasara.

A bdséges irodalomjegyzék (28 oldal) tobb szaz, tilnyomd tébbségében gondosan
szerkesztett referenciadt tartalmaz ABC sorrendben. A dolgozatot a részletes
koszonetnyilvanitas zarja.

A tézisek szerkezete hasonlé a disszertaci6éhoz azzal az eltéréssel, hogy az elébbi
végén megtaldlhaté a jeldlt kutatasdnak ezen fazisdhoz kapcsolédd kilenc
jol jegyzett, referalt lapokban jelentek meg. A jeldlt hatban elsé szerzd, kettében
feltehetSen utolsd szerzé (egyiknél a szerzdi lista jelolése nem egyértelm(), mig a
kilencedikben tarsszerzd.



A disszertacid egészében véve gondosan szerkesztett, de sajnos tobb helyen
tartalmaz meglepd hibakat. Az abrakat magyarazé szovegrészek pozicidja példaul
nem kdveti a tudomanyos konvencidkat, konzekvensen az illusztraciok folé keriltek,
meghazudtolva elnevezésiiket (dbraALAiras). A tablazatok fejlécei és az abrakhoz
tartozé szovegek tobbnyire kelléen részletesek, megadva az olvasonak a
megértéshez és értelmezéshez sziikséges esszencidlis informacidkat, ugyanakkor
helyenként (pl. 2-5. abrak vagy 23-24. tablazatok) csak egy mondatos cimek
taldlhatok, s6t még a faj illetve fajtak neve is hianyzik. A 18. oldalon taldlhaté képhez
hasonl6 illusztraciokbdl sokkal tobb kellett volna: véleményem szerint illett volna
minden vizsgalt fajt és fajtat ilyen mdédon bemutatni azon olvasdk szamara, akik nem
ezen a kutatasi teriileten tevékenykednek. Ugyanakkor furcsdlom a ‘kép’ elnevezést,
hiszen ezt a kategdriat a nemzetkozi szakirodalom nem ismeri, ezt is az abrak kozé
kellett volna besorolni. A tablazatokban és abrakon talalhaté réviditéseket minden
egyes esetben magyarazni kellett volna: ha Gj informaciérdl van szd, akkor a
labjegyzetben vagy az aldiras részeként, ha ismétl6dérdl, akkor az eredeti forrasra
visszautalva.

Az értekezés olvasasakor zavardlag hat, hogy az egyes abrakat, illetve tablazatokat
leiré bekezdéseknek tébbszor csak a végén utal az adott illusztracidra (lasd 22. és 41.
oldal). Ezt mindig a bekezdés els6 mondatanak a végén kellett volna megtenni,
segitve ezzel az olvasot.

Szintén zavardlag hat az olvasas soran, hogy az eredmények statisztikai analizisének
modszertanat ismertetd egyes részeknél (pl. 39. és 48. oldalak) a viszonyitd
elemzéshez hasznalt Genbank-bdl szekvencidk kodjainak tomegét a szovegben
dmlesztve vannak felsorolva. Ezeknek egy Fliggelékbe illesztett tablazatban sokkal
jobb helylk lett volna. Minden ilyen kézponti adatbankbdl térténé letdltés esetén
meg kellett volna adni az adatbazis aktualis verzidjat és a letoltés pontos idejét is.

A szévegben helyenként magyarazat nélkil bukkannak fel olyan réviditések, melyek
kordbban nem lettek bemutatva, és nincs mellettik magyarazat sem. Példaul a 76.
oldalon megjelené RADSeq (restriction site-associated DNA sequencing) és GBS
(genotyping-by-sequencing) nevli mddszerek rovid bemutatasa és magyarazata jol
beillett volna egy genomikai médszertani bevezetébe (lasd alabb).

A disszertacio stilusa gordilékeny, a szoveg viszonylag kevés elirast és nyelvtani hibat
tartalmaz, de helyenként felbukkannak a szdismétlések. Az esettanulmanyok
nyolcszorosan ismétl6dé szerkezete lathatéan komoly kihivast jelentett a jelolt
szamara, hiszen példaul az Anyag és Moddszer fejezeteknél nagyjabdl hasonld
munkafolyamatokat kellett Ggy ismertetnie, hogy az ismétl6dések mértékét
minimalis szinten tartsa. Ez sajnos nem mindig sikerdlt, igy az olvasénak idénként
‘déja vu’ érzése tamad.



Az értekezés tobbnyire esztétikusan formatalt, jol tagolt és szerkesztett. A fejezetek
és alfejezetek tisztdn el vannak hatarolva egymastdl, utdbbiak mindig Uj oldalon
kezdédnek. Kar, hogy néhany nagyméretl abra és tablazat elétt (pl. 49. és 61.
oldalak) is Gresen tatongd fél oldal maradt ki, ezeket az illusztracié utan kévetkezd
szOveg el6ére mozgatasaval fel lehetett volna tolteni.

A kierésitett rovid referencidk jol kiveheték a szovegben. Ugyanakkor itt-ott
felbukkannak olyan honlapokra mutaté internetes ‘linkek’, melyek rontjak a széveg
Osszképét (pl. 70. oldal). Ezeknek lehetett volna adni egy elnevezést (pl. a honlap
nevét vagy példaul a honlap1, honlap2, stb. fantazianevet), és utana ezt idézve el
lehetett volna bujtatni ket az ‘Irodalomjegyzékben’, ahogy ez egyes esetekben meg
is tortént.

Az ‘Irodalomjegyzék’ formataldsa egységes, kevés a hidnyosan idézet cikk (pl.
Palacios és mtsai., 2004). Ugyanakkor a konyvek, illetve konyvfejezetek esetében
rendre kimaradt a kiadd cime (varos, orszag), mely a nemzetk6zi konvencié szerint
kotelezd feltlintetni. A konferencian elhangzott anyagok citacidja sem mindenitt
teljes, mert itt a konferencia helyszine mellett annak pontos id8szakat is meg kellett
volna adni (hénap és napok). Az idézett publikacidk kozott néhany olyan is szerepel,
melynek tobb tucat szerzdje van (pl. Groenen és mtsai, 2012 vagy Maddox és mtsai,
2001). Amennyiben a formai kdvetelmények ezt igy kivanjdk meg, abban az esetben
az MTA illetékes bizottsdganak érdemes lenne megfontolnia, hogy ilyen esetekben
csak az elsé tiz szerz4t iratjak ki, ahogy ezt nagyon sok tudomanyos folydirat teszi.

Az abrak és tablazatok tobbsége tisztan szerkesztett, vilagos, jol kivehetd
részletekkel. Ugyanakkor egyes esetekben nem artott volna nagyobb fontot (pl. 23.
tablazat, 50. oldal) vagy mas aranyokat (pl. 5. dbra; 25. oldal) hasznalni a még jobb
lathatosag érdekében. Az eléz8 esetben a szoveg egy InDel poziciét emlit, mely a
23. dbran nem lathatd.

Az értekezésben bemutatott adatok jelentés mennyiségl munka eredményei. A
jelolt, kollégai és egylttm(ikoddi a vizsgalt hét faj tobb, mint 1400 egyedébdl
gyljtottek mintakat, majd azok DNS-ét izolaltak, és egy vagy tébb polimorf DNS
markertipussal genotipizaltak vagy genotipizaltattak. Kar, hogy a dolgozat elején
nem jelenik meg egy olyan dsszegzés, mint a Tézisek 1. tablazata, melybdl a munka
volumene és az egyes fajokon végzett analizis mélysége azonnal nyilvanvaléva valna.



Részletes tartalmi elemzés:

A munka altaldnos célja az volt, hogy hét, K&zép- és Dél-Eurépaban él6 emlésfajnak,
melyek koézil hdrom domesztikalt és négy vadon él§, illetve azok egyes fajtdinak
genetikai sokféleségét polimorf DNS markerekkel megvizsgélja, és jellemezze. A
fenti altalanos cél mellett a fajokra lebontott specifikus célok a kévetkezdk voltak:

1) A kelet- és délkelet-eurépai juhfajtdk esetében a kordbbi genetikai
eredmények kiegészitése a helyi juhfajtdkbdl szarmazé adatokkal.

2) A hortobagyi rackanal a két szinvaltozat elkllonithetéségének analizise.

3) A veszélyeztetett roman sziirke marha esetében genetikai informéacié nyerése
a kés8bbi tenyésztési és fajtamegdrzési programok szamara.

4) A hucul lovaknal informéacié szerzése a fajtat feltételezhetéen koradbban ért
palacknyak hatasrol.

5) Vaddiszné esetében a régid populacidiban létrejott szerkezeti és demogréfiai
hatasok kimutatasa és a mizeumban tarolt mintak genetikai analizisre valé
alkalmazasanak tesztelése.

6) A mezei nydl esetében hét orszag populacidinak analizise a koézottik levé
filogenetikai kapcsolatok és kontakt zonak felderitése érdekében.

7) Az aranysakal esetében a legkorabban kolonizalt hazai terileten él6 populacio
vizsgalata.

8) A Magyarorszag északkeleti részén taldlhatd damszarvas haplotipusok
analizise és azok Gsszehasonlitasa a korabbi hazai, illetve vilagszerte talalhato
haplotipusokkal.

A cim jol fedi a munka tartalmat, de némileg redundans. Talan érdemes lett volna
megfontolni a kdvetkezd verzidt: 'Kozép- és Dél-Eurdpaban élé emldsfajok genetikai
sokféleségének és filogenetikajanak vizsgalata'.

Hianyzik az értekezésbdl a roviditések jegyzéke, mely igen hasznos lenne a ritkan
felbukkané ismétlédések (pl. LGM - Last Glacial Maximum) jelentésének gyors
kideritésénél.

A Bevezetés betolti legfébb céljat. A jeldlt frappansan megindokolja, miért fontosak
a kutatdsai, majd vildagosan 0&sszefoglalja az el6zményeket is. Az altalanos
célkitlzések rovidek, és lényegre toréek.

Nagyon hianyzik viszont ebbdl a fejezetbdl az alkalmazott kutatasi eljarasok elméleti
hatterének Osszefoglalasa. Itt  kellett volna bemutatni az alkalmazott
genetikai/genomikai médszereket (mtDNS kontroll régid, illetve D-loop fragment
szekvenalasa, polimorf mikroszatellitek genotipizaldsa és SNP-chipekkel térténd
genomanalizis), ismertetni erényeiket és lehetséges hatranyaikat, elhelyezni Sket a



rendelkezésre all6 egyéb genetikai és genomikai eljarasok haldjaban, és
megindokolni, miért éppen ezeket a moddszereket valasztotta eszkozként. Ezen
szekcié hianya nehéz helyzetbe hozza majd azokat az olvasékat, akik a tenyésztés
vagy természetvédelem oldalardl kozelitve prébalnak majd tébbet megtudni az
értekezésbdl kedvenc allatfajuk populacidinak hazai illetve regionalis viszonyairdl.

A nyolc esettanulmany tartalmi analizise soran el8szor a kézos jellemzdkre, majd
pedig az egyes tanulmanyokkal kapcsolatban teszek specifikus észrevételeket.

Az 'lrodalmi attekintések’ logikus szerkezetlek, j6| bemutatjak a vizsgalt fajok vagy
fajtak jellemzdit.

A veszélyeztetett roman sziirke marha fajta térténetének bemutatasa soran a jeldlt
sajnos nem ad informéciét arra nézve, hogy mekkora a teljes alloméany egyedszéma.
A vaddiszné esetében az irodalombdl rendelkezésre all6 haplotipusok és klaszterek
elterjedésének bemutatasahoz sokat segitett volna egy térképes abra.

Az értekezésben a szerzé felvaltva hasznélja a sakdl, illetve aranysakal (Canis aureus
L. 1758) neveket. Az el8bbi pontatlan, az utébbi a helyes.

A damszarvas torténetét ismertetd rész kiemelkedéen érdekes és részletes, jol
elhelyezi a fajon folyé tanulmanyokat és azok eredményeit a szarvasféléken folyd
kutatasok teriletén.

Az 'Anyag és Modszer' fejezetek altaldban logikusak, jol tagoltak és tébbnyire
kell&en részletesek. Szerepel a mintak begydjtése, a DNS izolalasa, a genotipizalas
és a statisztikai analizis sordn alkalmazott eljarasok felsoroldsa. Azokban az
esetekben, ahol a mintdk tobb tipusd DNS markerrel lettek megvizsgalva, a
vonatkozé médszereket a jeldlt kilon kifejti. Ugyanakkor, egyes esetekben (pl. a 6.
oldal aljan) a jelolt teljesen kihagyta a genomi DNS izolalasi modszerének
ismertetését, megelégedett egy referencidval, mondvan “mivel nem méodszert
fejlesztettlink, nem részletezem a mdodszer |épéseit”. Egyetértek, hogy ezen a szinten
nincs sziikség az eljaras egyes lépéseinek részletes ismertetésére, ugyanakkor jo lett
volna legaldbb a mddszer lényegét (pl. fenol-kloroformos extrakcid, kisézas, vagy
oszlopra kotést koveté eludlds) megismerni anélkil, hogy az oda tartozd
referenciabdl kelljen kikeresni.

A vaddiszné esetében nincs megjeldlve a begyijtott szévetmintak tipusa (p. tépett
szdr, vér, stb.)

Az 'Eredmények és azok megyvitatasa’ fejezetek elsé részében — a populaciégenetikai
elemzések jellegébdl addéddan — tobbnyire a tablazatos genotipizalasi adatok
felsorolasa és mechanisztikus értékelése dominal.

A tobb juhfajta klaszteranalizisénél (2. dbra) j6 lett volna utalni arra, hogy a vizsgalt
verziok kozul a jelolt melyiket tartja a legvaldszinibbnek. A Peter és mtsai. (2007)



eredményeitdl torténd eltérésre, illetve kivircik juhoknak a dendrogramon elfoglalt
pozicidjara a jeloltnek érdemes lett volna lehetséges magyarazato(ka)t adnia.

A hortobagyi rackarél sz6lé esettanulmany végére beillesztett, annak témajahoz
lazén kapcsol6dd bekezdés szerintem nem esszencidlis a célkitlizések fényében.

A roman szurke marha allomany esetén az értékelésnél érdekes lett volna latni, hogy
milyen kulonbségeket mutat a kornyezé orszagok, kézottik a magyar sziirke marha
allomanyaival.

A vaddiszn6 esetében a SAMOVA analizis eredményét bemutatoé abra és az azt
magyarazd, szovegben |évé bekezdés tartalma nem teljesen egyeznek, ezt
bévebben ki kellett volna fejteni. A filogenetikai analizis értelmezésénél és
szakirodalommal tortént Osszevetésénél a sem artott volna némileg bévebb
magyarazat arra nézve, hogy a jelolt és egyluttm(koddi altal kapott eredmények
miért nem feleltek meg az el&zetes varkozasoknak. A fejezet végén taldlhatd két
bekezdés itt sem esszencialis.

A mezei nydl populaciok analizisének eredményeit ismerteté szekcid részletesen
bemutatja a két f6 vonalat (eurdpai és anatdliai/kdzel-keleti), a hozzajuk tartozd
alcsoportokat és a kontaktzonakat. A konnyebb 6sszehasonlitast segitette volna, ha
a két mtDNS markerrel kapott, hasonl6 médon analizalt eredményeket egymas
mellett, két-paneles dbrakon mutatja be a jelolt (15&19. illetve 16&20 abrak).

Az 'Uj tudomanyos eredmények és azok hasznosithatésaga’ cimi fejezetekben a
jelolt redlisan és mértéktartéan foglalja 6ssze gondolatait. Megallapitasaival a biralé
egyetért.

Osszefoglalva a véleményemet: Dr. Kusza Szilvia MTA Doktori Ertekezése hét emlds
faj tucatnal tobb fajtdjabdl begydjtott nagyszamd minta genetikai analizisén alapul.
A modszerek kivalasztasa megfeleld, és azok a kutatads céljainak megfelelé mddon
lettek alkalmazva. Az értekezés, a tézisek és a kapcsoldodd publikaciok listajanak
analizise alapjan megallapitom, hogy ezek a jel6lt sajat eredményei, melyek jelentés
mennyiségl és megfeleld szinvonall kutatasi teljesitményt jelentenek a Ph.D. fokozat
megszerzése 6ta eltelt idGszakban. A jeldlt a kitlizott feladatok tilnyomé tobbségét
sikerrel oldotta meg és a biralat kezdetén felsorolt nyolc célkitlizés mindegyikét
teljesitette. Az értekezés szamos olyan (j és Gjszerl kutatasi eredményt tartalmaz,
melyek hianypétlo jellegéek és alapjaul szolgalnak majd a jovében alap- és
alkalmazott kutatasoknak.

A fentiek alapjan Dr. Kusza Szilvia értekezését és az abban leirt kutatasok
eredményeit elegendének tartom az MTA doktori cim megszerzéséhez és a nyilvanos
vita kit(izését javaslom.



Kérdéseim a jelolthoz:

K1) Van-e annak specialis oka, hogy a kiilénb6z8 fajokbdl, de azonos forrasbdl (pl.
tépett sz8r) szarmazo mintak esetén eltéré DNS izolalasi eljarasokat hasznaltak?

K2) A vizsgalt fajok és fajtak esetében melyeknél latja sziikségességét a tovabbi
vizsgalatok kiterjesztését nagyléptékld genomi eljarasokra? Mely eljarasokat
alkalmazna ezekben az esetekben és miért?

K3) Amennyiben rendelkezésére éallna az ehhez sziikséges anyagi tamogatas, az
értekezésében vizsgalt fajok kozll melyiknek a genomjat szekvenaltatnd meg, és
miért?

Keszthely, 2020. aprilis 30.

Dr. Orban Laszlo
A biolégiai tudomany kandidatusa
Cimzetes egyetemi tanar



