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A baktériumok sajatsagos helyet képviselnek az élévilag korében, rendszerezésik komoly
kihivds a kutatdk el6tt, hatalmas taxondmiai diverzitasuk jelent6s része azonban a ,,nem
tenyészthetéség” szlréjén fennakad. igy szamos kérdésre csak molekularis bioldgiai

eszkozokkel adhatunk valaszt.

Az elmult 20 évben, laboratériumomban, az ELTE Mikrobioldgiai Tanszékén gyakran a
taxondmia és a diverzitas kutatds eszkozeivel valaszoltunk meg fontos, kdornyezetbioldgiai és
ipari szempontbdl jelent6s kérdéseket. Dolgozatomban ezt foglalom 6ssze, mindamellett,

hogy szdmos baktériumtaxon polifazikus leirasat is bemutatom.

A munkdk sordn alkalmazott mddszerek igen sokrétliek: klasszikus és specialis tenyésztést
(taptalaj fejlesztés is), mikroszképos technikakat (fény és elektronmikroszképos eljarasokat
egyarant) kemotaxondmiai mddszereket (baktériumtorzseknél és mikroba kozosségekre
vonatkozdan is), valamint molekuldris bioldgiai eszk6zok széles tarhazat is felhasznaltuk (16S
rRNS és egyéb hdztartasi gének bazissorrend elemzése, T-RFLP - terminalis restrikcids
fragmenthossz polimorfizmus, DGGE - denaturald gradiens gél elektroforézis - vizsgalatok,
klonkonyvtarak feldolgozasa, teljes genom elemzések). Tobb esetben szembesiiltiink

maodszertani problémakkal, ezen esetekben Uj technikakat/taptalajokat fejlesztettiink.

Vizsgalataink soran az alabbi témakaorokkel foglalkoztunk, mikdzben szamos taxondmiai leirast

is megvaldsitottunk:

1. Miazisos sebek bakterioldgiai vizsgalata, légy csapdazé anyag 6sszedllitasa és a témdahoz

kapcsolodé taxondmiai leirasok.

Midzis alatt a gerincesek, koztlik az ember lagylarvak okozta azon bantalmait értjiik, amikor a
larvak (legaldbbis egyedfejlédésiik egy meghatarozott periédusadban) az é16 gazda széveteibdl,
szoveti folyadékabodl vagy béltraktusabdl taplalkoznak. Korabban megallapitottuk, hogy az
egészséges és légylarvaval fert6zott allatok bérfeliileti mikrobidtaja jelent6s kiilonbségeket
mutat, volatilis végtermékeikre teszteltiik az elsé sorban miazisos sebekben jelent8s
mennyiségben el6forduld aktinobaktériumok tenyészeteit. A bakterialis ,,szag”ayagokat GC-
MS segitségével analizaltuk (HP-5780, VG-12-250 MS detektor), és az aldbbi vegyiileteket
mutattuk ki: metdntiol, dimetil-szulfid, dimetil diszulfid. A két leginkabb vonzé hatast mutatd
baktérium (Rhodococcus fascians és Mycobacterium aurum) szlrletébdl emellett dimetil

triszulfidot, ként és benzolt is azonositottunk.
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Megadllapitottuk tehat, hogy mely baktériumok dltal termelt illékony anyagok felel6sek a

légy vonzasadért.
A vizsgalatokhoz 2 fontos taxondmiai leirds is kapcsolhaté:

Schineria larvae (késGbb nevezéktani reviziéval Ignatzschineria larvae) gen. nov. sp. nov.
(Téth és mtsai, 2001, 2007), a doktori értekezésben ezen baktérium nevezéktani reviziéjaval
foglalkoztunk részletesen: kiderilt, hogy tévedtiink a baktériumunk névvdlasztasakor, az
altalunk adott név ,Schineria” a Bacteriological Code (2/51b(4) pontja szerint illegitim, mert
egy ritka Diptera rovarnak is ez a nemzetség neve: Schineria Rondani, 1857 (Animalia:
Arthropoda: Insecta: Diptera: Brachycera: Cyclorrhapha: Tachinidae) [Index to Organism

Names (Thomson BIOSIS) at http://www.organismnames.com/query.htm].

A masik U] baktériumtaxon: Wohlfahrtiimonas chitiniclastica gen. nov. sp. nov. (Téth és mtsai.,
2008)

Gram negativ fest6désl, szigoruan aerob baktérium (1. kép, 1. dbra). Az izoldlt két
baktériumtorzs 16S rRNS génjikben egymashoz 98,4%-os hasonldsdgot mutatott,
legk6zelebbi rokonuk az altalunk korabban leirt Ignatzschineria larvae (DSM 132267): az S57
93.8 %, mig az E43 94,4%-0s hasonldsaggal.

Eschericia coli K-12 (U00096)
Pm{euj vulgaris IFAM 1737 (X07652)

h urugaensis DSM 1"1' I\AEOMSQ'\
Pseud pﬂchmn’el}ae KMM 3307 (AB125367)
Cardiobacterium hamlms ATCC 15826 (M35014)

uttonella ATCC 25869° (\13 015)

100/ Ignatzschineria larvae DSM 13226" (AJ252143)
Iga:az:schmma larvae L2/11 (A1252146)
100— S5'(AM307063)
L E43 (AJ517825)
54— Xanthomonas campestris LMG 5687 (X95017)
96| “—— Stenotrophomonas maltophilia LMG 958 (X95923)
Xilella fastidiosa ATCC 35871 (AF203388)
Lysobacter antibioticus DSM 2077 (AB019582)
Rhodanobacter Imdanaciasncm LMG 18358 (AF039167)
Frateuria awrantia IFO 32457 (AJ010481)
90 C testosteroni ATCC 11996 (M11224)
Wa!me[[a succinogenes ATCC 29543 (M88159)

7 i P ilis ATCC 29837 (U37337)
Bil Rh friflum rubrum DSM 107" (X87278)
Desulfovibrio desulfuricans ATCC 277747 (M34113)

L Bacillus subtilis DSM 107 (AJ276351)

1. kép. W. chitiniclastica S5 térzsének
transzmisszios elektronmikroszkdppal készilt 1. dbra. Az E43 és S5" baktériumtorzsek filogenetikai helyzetét

képe. Bar: 1 um. mutatd, 16S rRNS gének alapjan késziilt neighbour-joining
filogenetikai torzsfa. Csak az 50%-nal magasabb bootstrap
értékeket mutatjuk, bar: 100 nt.

Az Uj baktériumtaxont a Wohlfahrtia magnifica légyfajbdl izolaltuk, konnyen tenyészthetd, jol
novekedd baktérium, véres agaron nem mutatott hemolizist, ezért munkank soran Risk 1
fokozatu baktériumként deponaltuk a torzsgylijteményekben. Azonban a Wohlfahrtiimonas
chitiniclastica baktériumot egyre gyakrabban irtak le human kérokozéként, idénként fatalis

kimenetell szepsziseket okozva. Bar az esetek tobbségében légylarva fert6zottség is kisérte
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az eseteket, mindenképp érdemes megjegyezni, hogy a baktériummal a tovabbiakban Risk 2-
ként szlikséges dolgozni.

2. Szennyviziszap vizsgalatok.

A munka a Dél-Pesti Szennyviztisztité Telep kdzremUkodésével zajlott és célja a biogdz
termelésének optimalizdldsa volt a biogaz termelésre. A gazhozam mérésére egy buborék
szamldlason alapulé technikat fejlesztettiink ki, amely a digitdlis képfelismerésen alapuld
buborékmérés és -szamlalas elvén mdikodik (2. abra): amikor egy buborék athalad a csében,
ez egy szlrke szakaszként jelenik meg egy szines hattérben. A buborék hosszat egy pontos
méretjelolGvel (f) lehet meghatarozni: a buborék hossza korreldl a buborék térfogataval,
megfelel6 egyenlet alkalmazasaval ez a térfogat, igy a termelt gaz mennyisége

meghatarozhato.

Y
c
I

gas out

(b)

2. A. A buborék szamlalé eszkoz. a) oldalnézet: p: L alaku livegcsdvek festett folyadék- és gazbuborékokkal (fehér
ellipszisek); g: fehér hordozo talca; c: kamera; I: fényforras; b) fentrdl: d: kiindulasi vonal (kék) az automatikus
csGészleléshez; e: mm-es skala a buborékméret kézi javitasahoz; f: referencia marker az automatikus
buborékméret kiszamitasahoz; r: reaktor (keverve); s: szamitogép; t: termosztat; a: d6lésszog (3 ° -10 °)

2.B. Az elemzett kép és a buborék geometridja. a) és b): a 3 cs6vel elldtott buborékos készilék tényleges és
pixelizalt latvanya di az i buborék mérete, dm a referencia marker mérete, [d] = mm; pi az i buborék kimutatott
hossza, pm a referencia marker észlelt hossza, [p] = pixelek szama. c) A buborék valds és észlelt hossza kdzotti
kiilonbséget kell hasznalni a c1 korrekcids tényez6 megallapitasahoz. dbub a kivélasztott buborék vizualisan
meghatarozott mérete, pbub az észlelt hossz pixelekben, pbub 'a korrigalt hossza pixelekben, az egyenld a valés
mérettel. c1 = pbub ”- pbub

3. Parti szlirésii ivoviz vizsgalata soran talalt uj baktérium taxondémiai leirasa.
A munkalatokat a Vizm{ Zrt-vel tortént megallapodas alapjan végeztiik. Célja az volt, hogy a

viz min8ségét a kuttél a fogyasztdig meghatarozzuk. Eredményeink szerint az intenziv
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klorozast kovetGen a tenyészthet6 baktériumok jelentds része elpusztult, és bar a kés6bbi
szakaszokon Ujradusulas volt megfigyelhets, megallapitottuk, hogy a klérozds nagy mértékben
eltolta az eredeti mikrobidlis kozOsség Osszetételét. Az ivovizhaldzatbol tobb (j
baktériumtaxont izoldltunk, dolgozatomban a kovetkez6t ismertetem részletesen:
Nocardioides hungaricus sp. nov. (Toth és mtsai., 2012) taxonémiai leirasa.

Az 0j taxonként leirt baktériumtérzsek Gram pozitiv, szabalyos palca alakd baktériumok 0,4-
0,6x0,9-1,7 um mérettel. Tipustorzsiik (1RaM5-12") legkdzelebbi rokonai: N. pyridinolyticus
0S4 (96,06%), N. aquiterrae GW-9" (95.72%), N. sediminis MSL-01T (95,43%) és a N.
hankookensis DS-30" (95,37%) hasonlésagokkal 16S rRNS génjeik alapjan. Filogenetikai

poziciéjat az 3. dbra mutatja.

sar— Nocardioides nitrophenoficus NSP41T (AFO05024)
001 100 Noecardioides kongjuensis A2-47 (DQ218275)
528 Nocardioides aromaticivorans H-17 (AB087721)

73 Nocardioides simplex KCTC 9106 (AF005009)
Nocardioides panacisoli Gsoil 3467 (FJ666101)
Nocardioides fonticola NAA-13" (EF626689)
Nocardioides plantarum NCIMB 128347 (AF005008)

7or— Nocardioides ganghwensis JC2065' (AY423718)
o8 Nocardioides oleivorans DSM 160907 (AJBO8724)
Nocardioides exalbidus RC825" (AB273624)
87

Nocardivides hwasunensis HFW-217 (AM295268)
Naocardioides furvisabuli SB5-26" (DQ411542)
Nocardioides terngena DS-17" (EF363712)
Nocardroides sediminis MSL-017 (EF486110)
Nocardioides hungaricus RaM5-12" (AM981198)
Nocardioides hungaricus RaM5-3 (AM981197)
Nocardioides hungaricus RaM5-15 (AM981199)
Nacardioides hankookensis DS-30" (EF555584)
Nocardioides pyridinolyticus 0S4’ (U61298)

Nocardioides aquiterrae GW-9" (AF520063)

Nocardioides caricicola YC8803' (F)75088)

_C Nocardioides mesophilus MSL-227 (EF466117)
o8 Nocardioides daedukensis MDN22' (FI842646)

[
Terrabacter tumescens KCTC 91337 (AF005023)

3. 4bra. 16S rRNA génszekvencidk alapjan késziilt neighbour joining filogenetikai fa, amely az 1RaM5-127,
1RaM5-3 és 1RaM5-15 baktériumtorzsek filogenetikai pozicidjat mutatja rokonaik korében. A filogenetikai fan
csak a >50%-nal magasabb bootstrap értékeket tiintettiik fel, ndduszok jelélik azon lagazasokat, amelyek a
“minimum evolution” és “parsimony” algoritmusokkal is ugyanilyen ledgazasokat mjeleztek. Bar, 1 bazisparnyi
szubsztituciot jeliil 100 bazisparonként.

4. Egy magyarorszagi er6mi viztisztitd rendszerénekvizsgalata soran végzett
taptalajfejlesztés valamint a munkahoz kapcsolodé taxondémiai leiras.
Egy altalunk vizsgdlt magyarorszagi erém( potvizel6készité lizemében, valamint az eré6m

kil6nboz6 vizkoreiben mikrobdk altal indukalt (MIC) korrézidt figyeltek meg annak ellenére,

1

hogy elvileg az elGallitott viz kémiai szempontbdl ultratiszta vizként (UPW) volt jellemezhetd.

Eredeti feladatunk a rendszer mikrobialis allapotanak feltérképezése, a fert6z6dés

szempontjabal kritikus pontok megallapitasa, és a lehetséges problémak kiklisz6bolése volt.



dc_1754 20

Altaldnosan megallapitottuk, és a megbizé felé tovabbitottuk, hogy tobb altalunk azonositott
baktériumnak szerepe lehet korréziés folyamatok indukalasaban, esetleg felgyorsitasaban (pl.
savas anyagcsere végtermékek termelése révén, H, autotrdfia, stb.). A nitrogénkoté
szervezetek (Mesorhizobium, Bradyrhizobium) kulcsszerepet jatszhatnak a kozosségek
tdpanyagellatdsdban ilyen alacsony szervesanyag tartalmu kornyezetekben. Hogy a
kés6bbiekben alkalmazni kivant biocidokat minél tobb, a rendszerbdl kitenyészthetd
baktériumon tesztelni tudjuk, specidlis, alacsony szervesanyag tartalmd tdptalajokat
fejlesztettiink, amelyek kozul tobb, a rendszerb6l szarmazd baktérium kivonatat is
tartalmazta.

Mindekozben tobb Uj baktériumtaxont izolaltunk, amelyek kozll az Aquipuribacter
hungaricus gen. nov., sp. nov. (Toth és mtsai, 2012) a dolgozatban is megtaldlhato:

Eleinte azt gondoltuk, nem lehetséges a baktériumot tiszta tenyészetben el&allitani, mert a
mikroszkdpos felvételeken tobbszor, tobbféle morfoldgiai tipust is megfigyelhettiink (2. kép).
Végil sikerilt megfejteni a rejtélyt: a baktérium kilonleges morfoldgiai sejtciklussal
rendelkezik és minden mds szempontbdl is kiillénbozik minden eddig leirt taxontdl. 16S rRNS

génje alapjan legkdzelebbi rokona az Arsenicicoccus bolidensis CCUG 47306 (94.3%) volt.

2. kép. A IV-757 baktériumtdrzs morfoldgiai sejtciklusa, Foté: Makk Judit

A baktériumtorzset nehéz volt besorolni barmely taxondmiai egységbe, minden jelenleg

[étez6 nemzetségtdl jol elkiilonithetd volt, ezt mutatja a 1. tablazat is.
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Taxon Sejt Peptidoglikdn G+C F6 Poldris Peptidoglikan
morfolégia  diaminosav (mol%) menakinon  lipid tipus§

IvV-75T palca- meso-Dpm 75 MK-10(Ha,) PG, DPG, Algamma
kokkusz Pls, Gls (A31)
sejtciklus

Arsenicicoccus*  kokkusz LL-Dpm 71-72 MK-8(H4) ND A3gamma

(A41.1)

Ornithini- szabalytalan L-Orn, [L-Lys] 69-71 MK-8(H4) Pl, PG, ND

microbium¥t palcak és DPG,
kokkuszok PLs, GLs

Serinicoccus* kokkoid L-Orn, [meso- 72-73.5 MK-8(H.) Pl, PG, ND [Algamma
formak Dpm] DPG, GL, (A31)]

[PC]

1. tablazat. A IV-757 baktériumtdrzs és a rokon nemzetségek elkildnitése. Roviditések: Dpm, 2,6-diaminopimelinsav; Lys, lizin; Orn, ornitin;
példa izoprenoid kinonra: MK-8(Ha), részlegesen telitett lanci menakinon, amelyben a 8 izoprén egységhdl 2 telitett; DPG, difoszfatidil-
glicerol; PG, foszfatidil-glicerol; PI, foszfatidil-inozitol; PL(s), azonositatlan foszfolipid(ek); GL(s), azonositatlan glikolipid(ek); ND, nincs
elérhetd adat. A szogletes zardjelben Iévé adatokat csupdn néhdny faj esetén publikaltak.

*Adatok Collins és mtsai. (2004) és Hamada és mtsai. (2009).

t Adatok Groth és mtsai. (2001), Mayilraj és mtsai. (2006) and Liu és mtsai. (2008)

F Adatok Yi és mtsai. (2004), Traiwan és mtsai. (2011) and Xiao és mtsai. (2011)

§Schleifer & Kandler (1972) és (http://www.dsmz.de/microorganisms/main.php?content id=35) nyoman.

Megallapitottuk, hogy az Uj baktériumtorzsszignatura nukleotidjai 3-5 pozicidban eltérést
mutattak minden rokonuktdl a vizsgalt csalddok korében, igy baktériumunkat egyik csalddba
sem sikerilt egyértelmUen besorolni. Azonban a torzs egyértelm(ien az Arsenicicoccus és az
Ornithinimicrobium nemzetségek tipusfajainak tipustorzseivel csoportosult, és mindkett6 az
Intrasporangiaceae csalad tagja, ezért jelen esetben [|V-757 baktériumtdrzset az
Intrasporangiaceae csaladhoz soroltuk.

5. Fiird6 és természetes vizek vizsgdlata és a kapcsolddo taxondmiai leirdsok

Az utébbi években filrd6vizek és természetes vizbazisok mikrobidlis kozosségeinek
feltdradsaban is részt vettlink. Budapesti flirdGvizekben hataroztuk meg az emberi és kiilsé
kornyezeti tényez6k (pl. a viztisztitds tipusa) hatasat az eredeti rétegviz mikroba kdzosségeire,
megallapitottuk, hogy higiénés szempontbdl a vizsgalt vizek ugyan megfelel6ek, de az eltéré
viztisztitasi metédusok kiilonboz6képpen befolydsolhatjak a mikrobak szaporodasat.
Természetes vizként (NKFIH 116275) a Fert6 mikrobidlis kozosségeit tanulmanyoztuk,
kérdésként feltéve, hogyan befolyasolja a makrofiton boritottsag a mikrobialis kozosségek
Osszetételét. Ehhez harom kilénb6z6 mintavételi pontunk volt: az osztrak-magyar hataron
talalhatd nyilt vizi terlilet, a Kis-Herlakni belsé t6 vize és a nadallomanyban futd, Kils6-
dvcsatorna vize. Ujgeneraciés DNS-szekvendlas segitségével nem csak viz, hanem iledék

mintakat is vizsgaltunk. Az Gledék- és a vizmintak baktériumkdzosségei jelentls eltéréseket
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mutattak, bar minden mintaban jellemz6en magas volt a proteobaktériumok aranya. A nyilt
vizben az Actinobacteria phylumba sorolhaté édesvizi hgcl klad, a “CI500-29 marine group’ és
a Synechococcus nemzetség volt domindns. A belsé6 té és a nddas vizének baktériumkozossége
egymashoz sok szempontbdl hasonlitott: mas magyarorszagi szikes tavakban is jelen 1évé
Flavobacterium, Fluviicola (Bacteroidetes) nemzetségeket, a ‘Candidatus Aquiluna’ csoportot
(Actinobacteria) és a Comamonadaceae csaladba (Betaproteobacteria) tartozétaxont
mutattuk ki nagy szamban. Mindkét viztipusbél izoldltunk a tudomdanyra nézve Uj baktérium
taxonokat.

Gellertiella hungarica gen. nov. sp. nov.

A RAM11" baktériumtérzs Gram negativ sejtfalszerkezet(i, bimbddzésra és folyékony
taplevesben rozetta képzésre volt képes. Polaris flagellummal aktivan mozgd baktérium (3-4.
képek), sejtjeinek mérete: 0.4-0.6x1.1-2.1 um. R2A taptalajon kisméret(, fényes, attetsz§

fehér koldnidkat képezett.

3-4. kép. Gellertiella hungarica gen. nov. sp. nov.

A filogenetikai elemzés eredményei az Ujonan izoldlt baktériumot egyértelmlen a
Rhizobiaceae csaladhoz tartozénak mutatta. Legkozelebbi rokonai: Ensifer adhaerens Casida
A 97.44%, Ensifer (syn Sinorhizobium) americanus CFNEI 156" 96.87% és Rhizobium azooxidifex
Po 20/26" 96.76%, tehat kulonbdz6 nemzetségekhez mutatott kozel azonos mérték(i
hasonlésagot (mindegyikhez kozel azonos mértékben), emellett a 16S rRNS génijiik alapjan
késziilt filogenetikai fan is tdvoli csoportosulast mutatott ugyan az Ensifer, Mycoplana

nemzetség tagjaival, de Rhizobium nemzetségtdl egészen tavol helyezkedett el (6. abra).
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r Ensiferarboris LMG 14819 (ATYB01000014)
ao|” Ensifer medicae WSM 4197 (CP000738)
-Ensifer numidicus ORS 14077 (AY500254.1)
L Ensifer meliloti LMG 61337 (X67222.2)
96| —Ensifer kummerowiae CCBAU 717147 (AY034028.1)
%0 nsifer fredii ATCC 354237 (D14516.1)

Ensifer americanus CFNEI 1587 (LNQC01000019)
_LEHSlfef adhaerens CasidaA’ (JNAEO1000171)
70 Ensifer sesbaniae CBAU 667287 (JFB34143)

Mycoplana dimorpha |1AM 131547 (D12786.1)
B0 Mycoplana ramosa DSM 72927 EU022308
Gellertiella hungarica RAM11T (LN651200)
991~ Pararhizobium herbae CCBAU 830117 (GU565534)
80 Pararhizobium giardinii H1527 (ARBG01000149)
Pararhizobium capsulatum IFAM 10047 (X73042)
82 Rhizobium daejeonense KCTC 121217 (AY341343)
08| |:Rhizob»‘um rosettiformans W3' (EU781658)
70 Rhizobium jpomoeae shing1T (HE866935.1)
— Rhizobium azooxidifex Po20/267 (LN832063.1)
82| Rhizobium favelukesii LPUB3T (HG916852)
Rhizobium tibeticum CF048T (JUHNO1000043)

Rhizebium cauense strain CCBAU 1010027 (JQ308326.1)

Rhizobium grahamii CCGE 5027 (AEYEQ1000061)

Rhizobium lentis BLR 27T (JN648S05)

i Rhizobium rhizogenes NBRC 13257" (BAYX01000035)
Rhizobium leguminosarum U29386" (U29386)

Rhizobium phaseoli ATCC 144827 (EF141340)

Rhizobium pisi DSM 301327 (AY509899)

Rhizebium ecuadorense CNPSO 6717 (LFIO01000085)

Rhizobium mengolense USDA 18447 (ATTQ01000080)

76 Rhizobium azibense 23C27 (JN624691)

[ Neorhizobium huautlense S027 (AF025852)

o7 Neorhizobium alkalisoli CCBAU 013937 (EU074168)
Neorhizobium galegae ATCC 43677 (D11343)

Bradyrhizobium japonicum USDA 6" (AB231927.1)

0.020

4, dbra. A RAM11" baktériumtdrzs és rokonai 16S rRNS génje alapjan késziilt ML filogenetikai térzsfa. Az
abran csak a 70% folotti bootstrap értékeketmutatjuk. Bar: 0,01 szubsztitticié nukleotidonként.

Haztartasi génjeinek (atpD, ginll, recA) szekvenalasa utdn a baktérium Rhizobieaceae csaladba
egyértelmdlen besorolddott.
Phragmitibacter flavus gen. nov. sp. nov.

16S rRNS génje szekvenciajanak GenBank/EMBL/DDBJ azonositd szama: MG799125. Teljes
genomjanak DDBJ/ENA/GenBank azonositéja: VAUV00000000.

16S rRNS génje alapjan az MG-N-17" baktériumtorzs legkdzelebbi rokonai a
Verrucomicrobiaceae csaldd tagjai. Legmagasabb szekvencia hasonldsagot azaldbbi
baktériumokkal mutatja (bar mind alacsony): Verrucomicrobium spinosum DSM 41367
(94,38%), Roseimicrobium gellanilyticum DC2a-G7" (91,55%), Prosthecobacter fluviatilis HAQ-
17 (90,82%) Prosthecobacter fusiformis ATCC 253097 (90,47%) Prosthecobacter vanneervenii
FC1' (90,45%) és Prosthecobacter dejongeii FC2T (90,32%). Az ML filogenetikai fan V. spinosum
DSM 41367 and R. gellanilyticum DC2a-G7" torzsekkel csoportosul egyitt (5. abra), bar azokkal

is csak 53 illetve 54% bootstrap értékekkel.
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Prosthecobacter dejongeii FC1' (U60012)
Prosthecobacter algae EBTLO4" (JQ319004)
Prosthecobacter fusiformis ATCC 25309 (jgi.1035989)
Prosthecobacter debontii FC3" (U60014)
Brevifollis gellanilyticus DC2c-G4" (AB552872)
Prosthecobacter fluviatilis HAQ-1" (AB305640)
100 * prosthecobacter vanneervenii FC2' (U60013)
Roseimicrobium gellanilyticum DC2a-G7' (AB552861)

@agmiﬁbaderﬂavns MG-N-17"(MG799125)

53 Verrucomicrobium spinosum DSM 41367 (ABIZ01000001)
Luteolibacter algae A5)-41-27 (AB331893)
Luteolibacter cuticulihirudinis E1007 (JQ429496)
Luteolibacter flavescens GKXT (KX185934)
Luteolibacter arcticus MC 37267 (KP101281)
Luteolibacter pohnpeiensis A4T-837 (AB331895)
Luteolibacter gellanilyticus CB-286403" (LN833280)
Luteolibacter luojiensis DR4-30" (JN630810)
100 * Luteloibacter yonseiensis EBTLO1" (JQ319003)
Akkermansia muciniphila ATCC BAA-835' (CP001071)
Opitutus terrae JCM 157877 (AJ229235)

100

100

87

0.05

5. dbra. MG-N-17" baktériumtérzs rokonsagi viszonyait szemlélteté maximum likelihood filogenetikai fa. Az
abran a 50%-nal nagyobb bootstrap értékeket tiintettiik fel, bar 0,05 szubsztituciot jelol bazisparonként.

MG-N-17" baktériumtérzs teljes genomja mintegy 44 kontigot tartalmaz, N50 értéke 348255
nukleotid, 56,5x lefedettségi értékkel. A genomidlis adatok alapjan flagellaris géneket a MG-
N-177 baktériumtdrzs genomja nem tartalmaz. Piridoxin lebontdsi Gtvonal, sziderofér atracelin
(sziderofér bioszintézis operon) de novo purin bioszintézis gének és bifenil lebontasi utvonal
génjei a mi baktériumtorzsiinkbenben nem voltak jelen, azonban az aldbbi géneket
megtaldltuk MG-N-17" benne: cink rezisztencidért felel8s gének, ABC transzporter, fehérje
deglikozilacid, kardiolipin szintézis, nitrit szintdz, terminalis citokrom C oxidaz, aromas amin
katabolizmus, poliamin metabolizmus, arginine buioszintézis, szerin-glioxaldt ciklus, vegyes

savas fermentaciod génjei.

Taxondmiai kutatdasaink eredményei altalaban azt mutattak, hogy a rejtett diverzitas nagyon
nagy szazaléka feltarasra var, tenyésztéses vizsgalataink, a kifejlesztett Uj taptalajok és
alkalmazott Uj tenyésztési technikak gyakran vezettek Uj baktériumtaxonok felfedezéséhez.
Bar a prokariéta taxondmia maga alapkutatds jellegl, eredményei nélkiil6zhetetlenek a
modern mikrobidlis 6koldgia és alkalmazott mikrobiolédgia teriiletén. 2001 6ta Osszesen 40

taxondmiai leiras készult a kozremUikodésemmel.
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