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Nagyon kdszonom, hogy elvallalta dolgozatom részletes birdlatat és hogy javaslataival,
megjegyzéseivel segiti kés6bbi munkdmat. Kilon kdszondm a pozitiv visszajelzéseket az
elvégzett kutatdmunkara vonatkozdan.

A formai megjegyzéseket jogosnak tartom, koszondm Gket: a roviditések jegyzékének a
dolgozatban mindenképpen helyet kellett volna kapnia, illetve a dolgozat valéban tartalmaz
elutéseket, ez utébbit felettébb sajnalom. El kell mondanom azonban, hogy a dolgozat
nyomtatdsa 2020 tavaszan tortént, a Covid pandémia kezdetén, amikor Magyarorszagon
szigoru lezdrasok valdsultak meg a szolgéltatdsok terén is. Igy tortént, hogy bar a céggel
lebeszéltem a dolgozat nyomtatdsat, egy email-ben hirtelen jelezték, hogy amennyiben 24
oran belil nem kildéom el a nyomtatandd file-okat, ugy nem all médjukban vallalni a
nyomtatdst és kottetést - igy egy utolsé atnézés sajnos elmaradt, amit hihetetlentl sajnalok
magam is. Ez természetesen nem mentség szadmomra, csupan egy informacié, amit meg
kivantam osztani.

Természetesen biralém alkalmazott kutatdsokra vonatkozd észrevételeit is elfogadom. Az
alkalmazott kutatdsok részletes bemutatdsanak hianya abban keresendd, hogy ,A
BIOLOGIAITUDOMANYOK OSZTALYA DOKTORI UGYEKRE IRANYADO ELJARASRENDJE”
(Biolégiai Tudomanyok Osztalya) a tudomadanyos bizottsdg eljarasaval kapcsolatban az
aldbbiakat tartalmazza (D. Sz.ll. fejezet 14. §, 17- 19. §, 21.§, lll. fejezet 33. §):

(5) A bizottsag az elGterjesztéseket érdemben targyalja, ....

,Ennek sordn a tudomanyos bizottsdg a benyujtott értekezés érdemi részletes vizsgalatat
mell6zi; az értekezés tartalmaval annyiban foglalkozik, hogy az elbirdlasra formailag alkalmas
vagy alkalmatlan-e (ennek keretében nyilatkozik arrél, hogy a benyujtott értekezés nem
ugyanazon dolgozat-e, amelynek alapjan a palyazé korabban PhD- vagy kandidatusi
tudomanyos fokozatat, illetve habilitacids cimét szerezte)”.

En a habilitacids eljaras keretei kozott 2012-ben elsésorban az alkalmazott kutatasok anyagait
targyaltam minddssze néhany taxondmiai vonatkozassal, tehdt a jelen MTA doktori
dolgozatban az alkalmazott kutatasokat nem részleteztem. Annak problémait és eredményeit
annyiban vetettem fel, amennyiben az adott taxondémiai leirasok/taxonémiai munkak ezt
megkovetelték: a probléma felvetése, amely az adott Uj taxon felfedezéséhez/leirdsahoz
vezetett, esetenként az izolaldas menetének, helyének megaddsa, stb. A jelen dolgozatban az
Uj baktériumok leirdsara fokuszaltam, a dolgozat céljaként a taxondmiai kutatdsaink



eredményeinek Osszegzését tliztem ki, az utdbbi két évtizedben a vizsgalati mddszerekben
torténd ugrdsokat nyomonkovetve.

Legutdbbi okoldgiai kutatdsaink eredményei 2020-ban, a dolgozat beaddsakor még csak
magyar nyelven jelentek meg, az angol nyelvd cikkeink épp revizié alatt voltak, igy csak néhany
magyar nyelvl publikacié anyaga kerilhetett ezzel kapcsolatban a jelen dolgozatba, amelyek
természetesen csak el6zetes eredményeket tartalmaztak. Ugyanakkor ezen kutatasokbdl
szarmaztak legujabb taxondmiai leirdsaink is, ezért ezen kutatdsokrdl is emlitést kellett
tennem.

Az azdta eltelt idGszakban az emlitett angol nyelvl publikacidink rangos folydiratokban
megjelentek: Szurdczki és mtsai., 2020, valamint Lippai és mtsai., 2020.

Ez utdbbi mar tartalmazza azokat a gydgyfiird6kkel kapcsolatos gyakorlati hasznosuldsokat,
amiket biraldm hidnyolt. Kimutattuk, hogy a Magyarorszdgon m(ikodd tolt6-urité
firdémedencék nagyobb potencialis veszélyt jelentenek a flird6z6kre nézve, mint a
vizforgatdssal (és ezzel egyitt fert6tlenité szerekkel) miikodtetett tarsaik. A tenyésztéses
alapu higiénés vizsgdlatok alapjan a tolté-urit6 rendszerrel Gzemel6 medencék néhdany
paraméter vonatkozdsaban kifogasoltnak bizonyultak. Ezt sikeriilt molekularis modszerekkel
is igazolnunk (taxonspecifikus PCR és uUjgeneracids szekvendlds). A kutatds soran a
medencékbdl kimutattunk néhany fakultativ kérokozé szervezetet (pl. Pseudomonas stutzeri,
P. alcaligenes, Acinetobacter johnsonii, A. baumanni, Moraxella osloensis, Microbacterium
paraoxydans, Brevundimonas nasdae, Cloacibacterium, Legionella nemzetség tagjai), amelyek
szintén a tolt6-urité medencékben fordultak el6 nagyobb szamban. Mindezek mellett
megallapitottuk, hogy szerencsére nem ezek a baktériumok a medencevizekben megtalalhaté
baktériumkozosségek f6 képvisel6i — a medencéket tapladld ,zavartalan” forrasvizek
mikrobidlis kozosségeit a medencékben is megtalaltuk. Javasoltuk, hogy a flird6medencék
megfelel6 mikrobioldgiai minéségének érdekében célszerli minden medencét vizforgatassal
Uzemeltetni, akdr alternativ fert6tlenitészerek alkalmazdsaval a gyégyhatasu komponensek
védelme érdekében.

Emellett a Fert6b6l id6kdzben tovabbi két Uj baktériumtaxon is leirasra kerlilt: Fertoeibacter
niger gen. nov., sp. nov. és Szabonella alba gen. nov. sp. nov. (Szurdczki és mtsai. 2021a,
2021b).

Az el6bb emlitett okok miatt az alkalmazott mikrobioldgiai és 0©koldgiai kutatasok
eredményeinek alapos megvitatasa tehat nem keriilt a dolgozatba, a taxonémiai leirasok
pedig nem igényelnek hosszas kiértékeléseket. Ezért tlinhettek egyes alfejezetek birdlém
szamara szlikszavunak, bar meggy6z6désem, hogy a taxondmiai anyagok kell6 részletességgel
keriiltek kidolgozasra, még ha a dolgozatban a prokariéta taxonok gyakorlati alkalmazasa
valdban nem is kapott helyet.

Ugyanakkor a célkitlizéseket valdban helyesebb lett volna precizebben megfogalmazni,
I[ényegre tor6bben megadni.

A midzisos sebek vizsgalati eredményei sem kerliltek a dolgozatba, a beillesztett
légycsapdazasos kisérlet egy kidolgozott mddszert hivatott bemutatni. K6szoném birdldmnak,
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hogy ennek kapcsan felhivta a figyelmem arra a tényre, hogy a cianobaktériumok kozott is
alkalmas fajokat lehetne erre vonatkozéan taldlni.

A biogazmérésre szolgalo, altalunk kidolgozott ,buborékszamlalés” mddszer valéban mUszaki
megoldast jelent, azonban mivel a biogdz termelése mikrobioldgiai folyamat, ezért keriilhetett
a dolgozatba ennek leirdsa is.

Az altalunk vizsgalt er6mU megnevezését azért mell6ztem a dolgozatbdl (a kapcsolddé cikkek
sem tartalmazzdk ezt — Bohus és mtsai., 2010; Kéki és mtsai., 2020), mert a vizsgalatok egy
olyan magyarorszagi erémihoz kapcsolddtak, amelyet vdllalkozasi szerz6dés szerint nem
nevezhettiink meg. Azonban az erém( kapcsdn végzett mikrobioldgiai vizsgalatok
taptalajfejlesztéseket eredményeztek, ami tobb Uj baktériumtaxon leirdasat vonta maga utan,
igy ennek mindenképpen helyet kellett kapnia a dolgozatban.

Ebben az esetben arra szerettem volna felhivni a figyelmet, hogy még az igen alacsony
tdpanyagkoncentraciéju kdzegekben, jelen esetben az er6m( altal alkalmazott ultratiszta
vizben is szdmos baktérium jelen lehet, és korrdziés problémakat okozhat. A baktériumok
tenyésztési nehézségei miatt kimutatasukhoz elengedhetetlen, hogy tobbféle mddszert
alkalmazzunk.

A biral6 kérdéseire adott valaszaim:

1. Az értekezés szerint Uj taxonok leirasanak a valtozasarol 2020 végén varhato déntés. Mi
lett a dontés eredménye és mi volt a benyomasa az egyeztetéseken a jovorol?

A tipus (genetikai) anyag fogalmat 2020 6szén hosszas vita utdn az ICSP az elutasitotta. Ebben
a diszkusszidban megszélaltak az egyes prokariota torzsgylijtemények képviseldi is (DSMZ,
ATCC, CCM, stb.), felhivva a figyelmet arra, hogy amennyiben a genomszekvencia, mint ,tipus
anyag” elfogadasra keril, akkor a baktériumok tenyésztése méginkabb hattérbe szorul,
hatalmas kdosz keletkezhet a tenyésztett és nem tenyészthetd, Un. Candidatus taxonok
kapcsan. Raaddasul ehhez a Bakterioldgiai Kédot is médositani sziikséges — igy valéban egyre
nagyobb lesz a rés a fajként definidlhato (tiszta tenyészeten alapuld), leirt taxonok és a valid
névvel rendelkez6, de nem tenyészthet6 baktériumok kozott.

Az egyeztetés azota is tart a Candidatus-ok koril, hiszen az elmult években a metagenom
szekvenaldasok eredményeképpen a nem tenyészthet6 prokaridta taxonok felfedezésében
dramai ndvekedés tapasztalhaté (Id. 1. abra).
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1. dbra. A publikalt Candidatus fajnevek mennyiségének alakuldsa 1993-2019 kézott (Pallen, 2021)

Véleményem szerint a molekuldris technikdk virdgkorat éljik, egyre nagyobb nyomas
nehezedik a klasszikus taxondmusokra: méginkdbb el6térbe kerililnek a genomelemzések,
hiszen a genomi szekvenciabdl sok tulajdonsag becsiilhetd, igy szdmos, régebben rutinszerlien
alkalmazott vizsgalat elkeriilhet6 vagy leegyszer(sithetd (pl. szamos fenotipusos teszt). A
kemotaxondmiai vizsgalatok is lassan feleslegessé valnak (Hugenholtz és mtsai, 2021;
Vandamme és Sutcliffe, 2021). Bar bizonyitottnak tekintik, hogy a klasszikus (azaz 16S rRNS
gén-, DDH- és kemotaxondmia alapu) és a genom alapu osztdlyozas kozott nagyfoku egyezés
van (Thompson és mtsai., 2013), véleményem szerint a genomi szekvencia nem ad valaszt
minden kérdésre, gyakran csak feltételezéseink vannak bizonyos anyagcsere-
képességekre/folyamatokra vonatkozéan. Amig nem vizsgéljuk a kérdéses tulajdonsagot,
addig az in silico eredmények csak feltételezések maradnak. Emellett az adatbazisokban
elhelyezett genomi szekvencidk minésége nem mindig megfelel6. A legrosszabb esetben
elképzelhetének, bdar szomorunak tartom, hogy a taxondmia mint tudomanyag a
bioinformatika agava degradalddik...

2. A Fert6-té prokaridta vizsgdlata magaban foglalja a cianobaktériumok vizsgalatat is,
csupan nem része az értekezésnek?

A Fert6 mikrobialis kozosségeinek vizsgdlatai soran bebizonyitottuk, hogy a nadas boritottsag
jelent6sen befolydsolja a jelenlév6é prokaridta kozosségének diverzitasat, Osszetételét és
aktivitasat (Szurdczki és mtsai.,, 2021). Ennek hatterében valdszinlileg a ndd bomlasabdl
szarmazo magasabb oldott szervesanyag tartalom all. Cianobaktériumokkal a Fert6 vizsgalatat
célzo okoldgiai kutatasok soran kiilon nem foglalkoztunk, azonban a prokariétakra (Bacteria
és Archaea) vonatkozd amplikon szekvenalasok sordn sikerilt 6ket kimutatnunk. A Fert6 nyilt
vizében aranyuk magasabb volt, mint a Kis-Herlakni-té vagy a nddas vizében (2. dbra). Az dbran
jol megfigyelhet6, hogy a cianobaktériumok nydron és &sszel is inkdbb a nyilvizi teriletre
voltak jellemz6ek. A Synechococcus nemzetség tagjai mellett a nyilt vizb6l kimutattuk a
Cyanobium gracile pikocianobaktériumot is, az amplikon szekvenalas emellett szamos ezidaig
tenyésztésbe nem vont cianobaktériumot jelzett.
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2. abra. A Fert6bdl amplikon szekvenalassal kimutatott Bacteria phylumok relativ abundanciaja
(Szurdczki és mtsai., 2020). A piros kor a Cyanobacteria phylum képviselGit mutatja. (Jelzések: BO -
nyilt viz, vizminta, KHw Kis-Herlakni-td, vizminta; Rw — nadas, vizminta; BOs — nyilt viz, Gledék minta;
KHs — Kis-Herlakni-to, Gledék minta; Rs - nad, tledék minta; Jul —julius; Nov — november).

Az aerob fotoszintetizalé prokaridtakkal egyébként részletesen Somogyi és mtsai. (2010)
foglalkoztak a Fert6 pikocianobaktériumait vizsgalva. Eredményeik szerint a Fertd nyilt vizének
fitoplankton kozOsségét a vegetdcids periddusban féként pikocianobaktériumok és
meroplaktonikus kovamoszatok alkotjdk. A cianobaktériumok kozil domindnsnak a
Cyanobium gracile fajt taldltak. Eredményeik szerint a Ferté nyilt vizében a
pikocianobaktériumok magas, esetenként tdébb mint 80%-at tették ki a fitoplankton
biomasszanak. Véleményiik szerint ez annak koszénhets, hogy a Fert6ben a vizoszlop
turbiditasanak novekedésével a pikoalgdk maximdlis abundancidja, illetve a fitoplankton
biomasszabdl valdé részesedése novekszik. Mi is ezt lattuk igazolddni, a Cyanobium
nemzetséget csak elhanyagolhatd ardanyban (0-1%) mutattuk ki a Kis-Herlakni-t6 és a nadas
terliletén, ahol a lebeg6anyag koncentracidja alacsony, a viz Secchi-atlatszésaga pedig magas
volt.

3. A meg nem nevezett eromii viztisztitd rendszerébdl gylijtott mintakkal végeztek
metagenomikai vizsgalatokat? Az izolalt 534 vizbd6l és 117 biofilmbdl izolalt baktériumtoérzs
mindegyike szaporithatd volt a kifejlesztett taptalajon?

A magyarorszagi er6md vizellaté rendszerének vizsgdlatakor molekuldris és tenyésztéses
vizsgalatokat egyarant végeztiink, a munka két szakaszban zajlott. 2010 el6tt a vizrendszerben
talalhatd mikrobdk diverzitdsat teszteltiik, ekkoriban nem volt lehet6ség metagenomikai
elemzésekre, a tenyésztés mellett molekularis klénozast, illetve T-RFLP (Terminalis Restrikcids
Fragmenthossz Polimorfizmus) teszteléseket végeztiink a teljes viztisztité rendszerben. A T-



RFLP analizis sordn kapott csicsokat elsé sorban molekularis kldnozas, esetenként in silico
adatbazisokkal tortént Osszevetéssel hatdroztuk meg. KésGbb, amikor a rendszer kritikus
pontjat kerestiik, nem volt sziikség részletes molekularis vizsgakatokra, a cég a kritikus pont
megkeresésére és a mikrobak eliminaldsara fokuszalt, amikoris elegendé volt a rendszerben a
mikroszképos sejtszdamokat megallapitani, illetve a diverzitdst egy madsik ujjlenyomat
modszerrel (DGGE: Denaturald Gradiens Gél Elektroforézis) segitségével vizsgdlni. A cél a
mikrobak legaldabb részleges eliminaldsa volt a rendszerbdl, ehhez volt sziikséges egy részletes
tenyésztéses vizsgalatsor is. Mivel a hagyomanyos, alacsony tapanyag tartalmu taptalajokon
viszonylag kevés baktérium bizonyult tenyészthet6nek (3. dbra), ezért lattuk sziikségesnek a
taptalajfejlesztéseket.
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3. dbra. Az erémiivi viztisztitoé rendszerb6l R2A tdptalajon kitenyésztett baktérium nemzetségek.(Az
»eqgyéb a-, kifejezés az dbrdn szorvdnyosan eléfordulo alfa proteobaktériumokat jeléli)

A 3. abran latszik, hogy a hagyomanyosan oligotréf kdzegekre alkalmazott taptalaj bar sok
nitrogénkotésre képes szervezet kitenyésztését tette lehetévé (ezen baktériumok a kozeg
nitrogén limitaltsaga kovetkeztében nagyon fontosak minden él6 szervezet szaporodasahoz
egy ilyen tdpanyagszegény kornyezetben), a kimutatott tenyészthetd baktériumok diverzitasa
alacsony volt. Ezen a téptalajon 4j taxonokat nem sikeriilt tenyésztésbe vonnunk.

Az altalunk kifejlesztett taptalajokon sokkal tébbféle baktérium valt tenyészthet6vé, raadasul
a tudomanyra nézve Uj baktériumokat is sikerilt izoldlnunk (4. dbra), a kifejlesztett taptalajok
valamelyikén minden baktérium novekedést mutatott.
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4. dbra. Az erémiivi viztisztité rendszerbél specidlis tdptalajokon kitenyésztett baktériumok. Az
dbrdan narancssdrga szinnel (* - legkézelebbi rokonaik) a tudomdnyra nézve uj baktériumokat
jeloltiik (ezek taxonomiai leirdsa azota természetesen elkésziilt).

Mégegyszer kdszonom birdldom munkajat és épitd észrevételeit.
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