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Salanki Katalin: A cucumovirusok kortani valtozékonysaga c.

MTA doktori értekezésérol

Salanki Katalin értekezésében a novényi virolégia komplex, mindmadig kevéssé
felderitett tertiletét, nevezetesen a virusszimptomak és a virusgenom ill. fehérjeszerkezet
Osszefliggéseit analizalja. Ahogy az Salanki Katalin értekezésébdl is szépen kivilaglik,
azonos tlineteket tobb, jelen tuddsunk szerint egymastol fliggetlen szerkezeti valtozasok
is okozhatnak. Ez adja a téma nehézségét €s egyben vardzsat. Jelolt értekezésében a
legvaltozatosabb gazdakorii és szdmos jol jellemzett izolatummal rendelkezd uborka
mozaik virushoz (CMV) és annak rokon virusaihoz, a paradicsom magtalansag virushoz
(TAV) és a foldimogyoro satnyulds virushoz kapcsoloddé munkait foglalja 6ssze. A
szerz6 a PhD fokozat megszerzése utan a témabol 12 publikacidt (9 nemzetkozi, 3
magyar folyoiratban) jelentetett meg folyoiratban, melyek koziil 5 idegen nyelvii és két
hazai publikacionak els6é vagy utols6 szerzdje. Ezen kiviil 30 tovabbi folydiratcikk és
konyvfejezet (19 idegen nyelvii, 11 magyar) tarsszerzoje, koziiliik 5 magyar nyelviinek
utolsd szerzdje. Salanki Katalin a cucumovirusokrol megjelent szamos publikacioja
okan hazai és nemzetkozi virologiai korokben mint a terlilet szakértje ismert €s
elismert.

Ertekezése a téma 142 oldalon torténd logikus, jol attekinthetd és konnyen kovethetd
Osszefoglalasa, tekintélyes irodalomjegyzékkel. A formai kovetelményeknek minden
szempontbol megfelel, fejezeteinek aranya, felosztasa korrekt, a mi élvezetes
magyarsaggal irdédott. Az 4braanyag szines ¢és informativ. Formai vonatkozasban az
egyetlen érdemleges kifogasom az Eredmények bemutatdsa c. fejezet bekezdéseinek
hosszéara vonatkozik. Ebben a fejezetben Jelolt biztosan nem koveti az ,.egy bekezdés —
egy nagy gondolat“ elvet, mert tobb két oldalas bekezdés is eléfordul, ami nemcsak
sziikségtelen, de az olvasd szdmara a szép, kerek mondatok ¢€s logikus érvelés ellenére
is kifejezetten megneheziti az érvelés kovetését.

Az eredmények harom nagy téma koriil csoportosulnak. Az elsd kisérletsorozat a CMV
altal indukalt rorpiilés szerkezeti okait vizsgdlja. FertdzOképes virusklonokat
felhasznalva bizonyitottdk, hogy az R-CMV izolatum altal okozott torpiilésért az
RNA3, azon belill is a CP 193. aminosava felelds. Amennyiben ebben a pozicioban
aszparagin talalhatd, a torpiilés a tobbi genomi kiilonbségtdl fliggetleniil kialakul, mig
ha az Asn-t Lys helyettesiti mozaik tiinetek mutatkoznak. Homologiamodelleket
generalva azt valoszintisitették, hogy a 193-as pozicié kozvetleniil egy kazein kindz II
foszforilacios hely kozelében, a felszinen elhelyezkedve a kinazzal valé kolcsonhatast
befolyasolhatja. Kar, hogy nem keriilt sor az érdekes és meggy6z6 hipotézis kisérletes
bizonyitasara. Egyébként mar ezen a ponton jol lathatd, mennyire komplex a virus-
névény kolcsonhatds, éspedig kiillondsen a tiinetek vonatkozédsiban: Irodalmi adatok



szerint akkor is kialakul torpiilés N. glutinosa-n, ha a CP 193Lys-t tartalmaz, de a 2b
génben 1ép fel valtozds. Az értekezésben leirt eredmények alapjan uj tudoményos
eredményként elfogadom a 7. fejezet 1. pontjaban leirtakat, az utols6 mondattol
eltekintve, amelyben O&vatosabb megfogalmazast, minimalisan a feltételes mod
hasznéalatat javaslom.

Egy masik kisérletsorozat is arra utal, hogy a koOpenyfehérje a szimptémak
kialakulasaban kulcsszerepet jatszhat. Az Ns-CMV izolatum kiilonleges patotipust
képvisel, mert a legtobb CMV torzzsel szemben szisztémikusan fogékony
novényfajokon csak lokalis 1éziokat okoz. A 4.6. fejezetben leirt eredmények szép
rendszerességgel, gondos alapossaggal bizonyitjdk, hogy e jelenségért az la fehérje
(CP) 461 poziciojaban 1évd cisztein a felelds. Ha az Rs-CMV ebben a pozicidban
talalhato argininjét ciszteinre cserélték, ez a torzs is az Ns-CMV-re jellemz0 tiineteket
mutatta. Az ezt kovetd elegdns, a fehérjeszerkezetre alapozott helyspecifikus
mutagenezis alapjan, kissé leegyszeriisitve, elmondhatd, hogy a C461E, C461P ¢és
C461N cseréket tartalmazo virus nem replikalodott, mig a kis aminosavakra (A vagy S)
torténd csere 1éziokat eredményezett, bar gazdandvénytdl fliggden szisztemizalodas és a
tiinetek virusdozistol valod fiiggése is megfigyelhetd volt. A C461R és C461K mutansok
az Rs-CMV torzsre jellemzo tlineteket mutattak.

Kérdések a témahoz:
Mit ért azon, hogy az ,,N193 negativ polaritasu“ (47. oldal)?

Kisérletei alapjan kizarhato-e, hogy a virusakkumulacio szerepet jatszik a N. glutinosa-
nal megfigyelt torpiilés eloidézésében?

Mivel magyarazza, hogy a 461P bevitele ilyen nagy szerkezeti valtozast okozott, mig a
459P szerkezeti hatdsa csekely?

A masodik kérdéskor a cucumovirusok hosszl tava mozgasaért felelés CP és MP régiok
vizsgéalataval foglalkozik. A gyakorlat szempontjabol ennek a kérdésnek Oridsi a
jelentdsége, de a virusrekombinacio és evoliucié vonatkozédsdban is izgalmas a téma. A
folyamatban szerepet jatszo régiok azonositasat Jelolt és munkatarsai az uborkaban
szisztémasan terjedd R-CMV ¢és az ott csak lokdlis tiineteket okozo P-TAV
kopenyfehérjéinek 0Osszehasonlitasdval, majd a CMV CP hurkainak és egyes
aminosavainak a P-TAV megfeleld szerkezeteire valo lecserélésével érték el, és
meggydzden bizonyitottdk a CP 78-80 aminosavainak kulcsszerepét. A hosszl tavh
mozgasnak a CP és MP kompatibilitasa is feltétele, ennek szerkezeti alapjait Salanki
Katalin és munkatarsai a CMV-TAV rendszerben rekombinans virusokkal részletekbe
Cymbidium gytrisfoltossag virus MP-jével vald kicserélése a CMV terjedését
tamogatja, de egyben — gazdandvénytdl fliggden — a virustiineteket is befolyasolja.

Kérdések a témahoz:



Az irodalomban Thompson et al. (2006) alanin pasztazé mutagenezissel vizsgaltak az
egyes régiok szerepét a hosszu tavli mozgasban. Kisérleteikben tobb esetben az eredeti
nukleotidsorrend mutacio utjan térténd visszaallasat figyelték meg, mig Salanki Katalin
¢s munkatarsai nem taldltak erre utald jeleket. 4 kisérleti felépitées milyen eltéréseire
vezetheto vissza véleménye szerint a kiilonbség? Felallithatok-e szabadlyok, s ha igen,
milyenek, annak biztositasara, hogy a bevitt viralis nukleotidsorrend a kisérleti
novényben megorzoédjon?

Thompson et al. (2006) kisérleteiben az érintett aminosav triad tagjainak alaninra
torténd kicserélése nem okozott érdemi valtozast a szisztémas terjedés vonatkozasaban.
Lehetséges-e, hogy az arginin nem a molekulafelszin elektrosztatikus téltéseloszlasanak
megvaltoztatasaval, hanem egyszeriien nagyobb mérete okan gyakorolt eroteljes
befolyast a virus terjedésére? Vannak-e erre utalo sajat vagy irodalmi adataik?

Léteznek-e sajat vagy irodalmi adatok arra vonatkozolag, hogy a CP 62. és 65.
aminosavanak alaninra toérténd kicserélése hogyan befolyasolja az MP-CP
kompatibilitast, azaz a hosszu tavu terjedést?

A harmadik témakor a Pannon Okorégidban eléforduld foldimogyord torpiilés virus
(PSV) izolatumok filogenetikai, rekombinacids és tiinettani elemzésével foglalkozik,
koziiliik is kiemelten a PSV akéacban el6forduld izolatumaival. A részletes és gondos
molekularis biologiai jellemzés alapjan Jelolt megallapitja, hogy a PSV 6korégionkban
eléforduld izolatumai egységes, jol elkiilonithetd alcsoportot (IV. alcsoport) képeznek,
¢s kialakulasuk a Il-es és Ill-as PSV alcsoport kozotti rekombinacioval hozhato
Osszefliggésbe. A munkdnak ez a része azért is értékes, mert a cucumovirusokon beliil a
PSV izolatumok valtozékonysaga és rokonsagi viszonyai még kevéssé ismertek.

Altalanos jellegii kérdések:

Mi az oka annak, hogy a vizsgadlt esetekben dltalaban a fehérje toltéseloszlasaban
bekévetkezo valtozas tinik felelosnek a hatdsért?

Véleménye szerint a virdlis RNS-ek, a fehérjék vagy a virdlis komponensek mennyiségi
viszonyai jatszak a nagyobb szerepet a virustiinetek kialakulasaban?

Osszességében, Saldnki Katalin MTA doktori értekezése egy nehéz, de rendkiviil
érdekes tématertiiletettel, a tiinetek kialakuldsanak fehérjeszerkezeti okaival foglalkozik.
A munka kiemelkedd értékét a téma aktualitasan kiviil a megkozelités alapossaga és a
modszerek kombinacidja adja. Mindhdrom kérdéskor feldolgozéséara jellemzd, hogy
Jelolt és munkatarsai biologiai megfigyelésekbdl kiindulva, a molekuléris virologia
eszkoOztarat biztonsaggal kiakndzva a tiinetek szerkezeti hatterét kutatjak, és molekula
modellezés segitségével keresnek magyarazatot a megfigyelt jelenségek okara. A
modszerek  kombinaciojabol addédd  lehetdségeket  véleményem  szerint a
legmeggy6zobben az Ns-CMV 461. pozicidjaban eldidézett aminosavcserék és ezek
tiinettani vizsgalata esetében tudtak kihasznalni. Néhdny mas esetben, ahogy erre az



altalam feltett kérdések is utalnak, a bevitt mutécidk szdma (sokfélesége) véleményem
szerint nem volt elég nagy ahhoz, hogy a modell alapjan felallitott hipotézist
bizonyitottnak tekinthessiik.

Megallapithatd, hogy eredeti és szinvonalas kutatdson alapulnak a disszertacio
megallapitasai. Formai szempontbdl az értekezés megfeleld. A scientometriai adatok
megfelelnek az MTA doktori cim elnyeréséhez sziikséges kovetelményeknek. A Jelolt
sajat kisérleti eredményeibdl levont kovetkeztetései mértéktartdak, nemzetkozileg is
elfogadottak. Magas szintli tajékozottsagot, természettudomanyos, logikus értékitéletet,
tiszta latdsmodot bizonyitanak.

Salanki Katalin 11 pontban foglalja 6ssze 0j tudoméanyos eredményeit. A birdlatom 1.
oldalan tett korlatozastol eltekintve ezeket maradéktalanul elfogadom. A munka
természetesen csapatmunkaban késziilt, amelyben Jeloltnek a molekularis bioldgiai €s
virologiai kisérletek mindegyikében meghatarozo szerepe volt. Mindezek alapjan
Salanki Katalin dolgozatat értékes, alapos és sokoldali szaktudast tiikkr6z6 munkanak
tartom. Az altala elért tudomanyos eredményeket a cucumovirusok jellemzése és a
virusok tiinettana szempontjabol jelentdsnek itélem meg.

Fentiek alapjan alkalmasnak tartom az értekezést a nyilvdnos vitara bocsatasra, €s
sikeres védés esetén tdmogatom jeloltnek az MTA doktori cim adomanyozasat.
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