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Tisztelt Biralo!

Nagyon kdszonom, hogy elvallalta dolgozatom részletes atolvasdsat, értékelését, és hogy
javaslataival, megjegyzéseivel segiti kés6bbi munkdmat, azokat a késSbbiekre vonatkozdan
megszivlelem. Kilon k6szondm a pozitiv visszajelzését az elvégzett kutatdomunka kapcsan.

A dolgozat valdban tébb szalon fut, f6 célom az volt, hogy az altalunk koruljart, palydzatokkal
és vdllalkozasi szerz6désekkel megtdmogatott Okoldgiai és alkalmazott mikrobioldgiai
kutatdsok soran “el6kerilt” (taptalajrél izoldlt és leirt), a tudomdnyra nézve U
baktériumtaxonok egy részét bemutassam. Ehhez elengedhetetlen volt, hogy nem részletekbe
menden, de leirjam azokat a kisérleteket is, amelyek az Uj taxonok felfedezéséhez vezettek.
Lehet, hogy célszerlibb, és mindenképpen kdnnyebb, talan attekinthet6bb lett volna egy,
esetleg néhany 6koldgiai vagy alkalmazott kutatasra fékuszalni, azonban ebben az esetben
nem nyilt volna lehetGség a prokaridta taxondmiaban néha ugrasszer(i modszertani fejlédést
sajat kutatdsi eredményeken keresztiil bemutatni - ezt pedig nagyon fontosnak tartottam.

Egyetemi oktatdként vallom, hogy az el6adasok soran néha érdemes a tomény adatokat kicsit
kozvetlenebb stilussal, a hallgatdsaghoz sz6l6 kérdésekkel megszakitani, igy fenntartani a
figyelmet az esetenként hosszu elemzések kapcsan. Ezért keriilt a dolgozatba néhany olyan
mondat, pl. hogy “Ahogy kezd6do6tt, a birkak kozott...”. Sajndlom, hogy biraldm szerint az ilyen
kifejezések a dolgozat szakmaisaganak rovdsara mentek, egészen biztosan nem ez volt a
szandékom. A dolgozatban szerepld ellitésekért elnézést kérek.

Egyetértek birdldmmal abban, hogy a célkitlizéseket valéban helyesebb lett volna
konkrétabban, lényegre tor6bben megadni.

Az Anyag és moddszer fejezetnek nem volt célja, hogy Ujonnan kidolgozott mddszereket adjon
meg, nem is igy szerepelnek: az emlitett 4.1.1.3. fejezetben targyalt pur-habos dusitasi eljarast
természetesen nem mi fejlesztettiik ki, ezért szerepel ebben az alfejezetben irodalmi
hivatkozasként Yasumoto-Hirose és mtsai. (2005) munkdja. Ebben a fejezetben egyetlen
valédi fejlesztés/optimalizalas taldlhatd, ami pedig a k6z6sségi kemotaxondmiai modszereket
érinti (ezt az adott résznél jeldltem).



Biralom szerint a sajat kutatasokat tartalmazo 5. fejezet cime nem megfeleld, hosszu, amivel
egyetértek, valéban lehetett volna rovidebb cimet adni ennek a fontos fejezetnek. Azonban
véleményem szerint az adott kutatasi teriileteken sziiletett publikdciok a fejezetek elején
mindig jol beazonosithatéak, az 5. fejezet masodik mondata igy sz6l: “A dolgozathoz szorosan
kapcsolodo publikdciokat déntve, vastagitva, alahuzdssal emelem ki, az egyéb, dolgozattal
Osszefliggl publikacidkat csak dontéssel jelzem”. Ezutan minden alfejezet azzal kezd6dik, hogy
ezeket az emlitett médon megadom, kilon kiemelve az adott témahoz tartozé taxondmiai
leirdsokat, pl. 5. 3. fejezet, PARTI SZURESU IVOVIZ VIZSGALATA, a dolgozathoz kapcsoldé
publikdciok: Homonnay és mtsai, 2008, 2014, Taxondmiai leirdsok: Makk és mtsai, 2011; Téth
és mtsai, 2011; Makk és mtsai, 2015.

A dolgozatban az eltéré betliméretek minden esetben a fejezetek tagolasat szolgaltak segiteni,
ehhez cimsorokat allitottam be: a f6fejezeteket vastagitott, 14 pontos nagybetlivel, az els6
tagolasi szintet nagybetlivel, de 12 pontos betliimérettel, a 3. tagoldsi szintet 12 pontos
betlimérettel, és mondatkezdé nagybetlik szerint allitottam be. Ez biztosan nem okozott
gondot a hosszabb fejezeteknél és leirasoknal, az eredmények fejezetben, ahol id6nként révid
fejezetek is vannak, esetleg zavard lehetett, ezért elnézést kérek.

Az egyes fejezeteknél fontosnak tartottam megemliteni azon PhD hallgatdkat, akik az adott
kutatdsi témdban velem egyiitt dolgoztak, még ha igy a széveg személyesebbnek is tinik.

A szennyviziszap vizsgalata sordn a digitdlis képfelismerésen alapuld, volumetrias
buborékszamldlé maddszer kidolgozdsa lehetséges, hogy mérnoki munkanak tlinik, azonban
Tauber Tamas PhD munkdjanak egy jelentGs részét ez fedte le, a mddszer fejlesztése az ELTE
Mikrobioldgiai Tanszékén tortént az emlitett PhD hallgato és egy informatikus MSc hallgaté
kozremikodésével. Tauber Tamas PhD munkajanak tézisei az aldbbi linken érheték el:
http://teo.elte.hu/minosites/tezis2013/tauber_t.pdf. A kapcsolddd, és doktori dolgozatomba
illesztett abrak Tauber és mtsai. (2011) altal kozolt cikk dbrdinak magyar nyelvil valtozatai,
azokat az Applied Microbiology and Biotechnology c. folydirat elfogadta.

A biralo kérdéseire adott valaszaim:

1. Véleménye szerint miért valt kovetelménnyé 2018 6ta a fajleirdsoknal a teljes genom
szekvencia meghatdrozdsa?

A fajleirasok 2018 el6tt a fenotipusos (beleértve a kemotaxondmiai tulajdonsagokat is) és
bizonyos genotipusos jellemz6k alapjan késziiltek, figyelembe véve az adott taxondmiai
csoportra vonatkozé “Minimal standard”-eket. A taxondmiai leirasokhoz mindenképpen
“polifazikus” megkozelitést alkalmaztunk (alkalmazunk ma is), azaz minél toébb, kilénb6z6
maoddon vizsgalt karakter keril leirasra. A genotipusos jellemz6k koziil a 16S rRNS gén
szekvencia analizise és a DNS-DNS hibridizaciés (DDH) vizsgalatok (“gold standard”) jatszottak
dénté szerepet, néhany csoportra emellett specidlis funkcidgének vizsgalatat javasoltak. Ugy
tlnt, hogy az emlitett két genomikai jellemz6 jél illeszkedik a klasszikus kemotaxondmiai és
fizioldgiai jellemz6k szerinti osztdlyozashoz.

Ismert, hogy a 16S rRNS gén szekvencia kilonleges jelentGséggel bir, hiszen ez a gén a
prokariotak kozott univerzdlis el6forduldsu, erGsen konzervativ régidkat tartalmaz,
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ugyanakkor variabilis és hipervariabilis régidi faji és magasabb taxondmiai szinteken is
haszndlhatdak az elkilonitésre. Fontos megemliteni, hogy ma mar e génre vonatkozdan
hatalmas (bar nem mindig “tiszta” szekvencidkat tartalmazd) szekvencia adatbazisok allnak
rendelkezésiinkre. A DDH a baktériumfajok pontosabb identifikacidjat/klasszifikaciéjat
szolgdlta (Stackebrandt és Goebel, 1994; Stackebrandt és Ebers, 2006), azonban a hibridizacios
értékek meghatdrozdsa igencsak laborintenziv eljarast és nagy szaktudast igényel.

Emellett a 16S rRNS gén nem minden csoporton beliil ad jé felbontast az identifikaciohoz (pl.
Psychrobacter nemzetségen belil a P. marincola és P. submarinus egymdssal 99.9% szekvencia
hasonlésagot mutatnak, vagy pl. a Streptomyces nemzetségen bellil a S. bobili, a S.
flavovariabilis és a S. phaeoluteigriseus 16S rRNS gén alapjan megdllapitott hasonlésaga 98,8-
99,2% kozé esik, de szamos példat lehetne a Pseudomonas nemzetséghbdl is megadni). Ez
vezetett a MLSA (Multi Locus Sequence Analysis = multilokusz szekvencia analizis) elemzések
térhoditasahoz, mivel a teljes genomok meghatdrozasa és dsszehasonlitdsa a 90-es években
még messze meghaladta a bakteridlis szisztematikaval foglalkozé laboratériumok technikai és
pénziigyi lehet&ségeit.

A DNS szekvendlas és a hozza kapcsolddd bioinformatikai eszkdzok/programok gyors
fejl6édésének és automatizaldsdnak kdszonhetben az elmult évtizedben egyre gyorsabba és
megfizethet6bbé valt a genomszekvendlas, igy a genomialis adatbazisok gyorsan ndvekedtek.
A genomika megjelenése és elterjedése lehetévé tette a genomszekvenciakban talalhatd,
evolucids informdacidkon alapuld, fliggetlen taxondmiai indexek |étrehozasat, ilyen pl. az ANI
(Average Nucleotide Identity = atlagos nukleotid azonossag), az AAl (Average Amino Acid
Identity = atlagos aminosav azonossag), az OGRI (Overall Genome Related Index = atlagos
genom hasonldsagi index) vagy pl. a GGDH (in silico Genom-to-Genome Distance Hybridization
= in silico DNS-DNS hibridizacié érték) meghatdrozasa. Tehat a teljes genomok ismeretében a
DDH és az MLSA elemzés is ma mar in silico végrehajthatd, Thomson és mtsai. (2013) szerint
az élélények fizioldgiai képességei megjdsolhatdk a megfeleld gének jelenléte/hianya alapjan.

A klasszikus és a genom alapu osztdlyozds kozotti nagyfoku hasonldsag bizonyitasa (Thomson
és mtsai.,, 2013) és a genomidlis adatok kilonb6z6 taxondmiai szinteken torténd
felhasznaldsahoz tartozdo minimalis standard-ek létrehozasa (Chun és mtsai, 2018) utan az
IJSEM és mas, taxondmiai cikkeket publikdld folydiratok a genomszekvencia-elemzést a
fajleirasok kotelezd kovetelményévé emelték. A baktériumfaj definicidja manapsag genomikai
kritériumokat is tartalmaz: az azonos fajhoz tartozd baktériumtorzsek esetén a tobbszoros
illesztésen alapulé AAI és ANI értékek >95% azonossagot kell, hogy mutassanak, az in silico
GGDH értéknek is >70% kell lennie.

igy méra a genomika igéretes médszertanna valt: szdmos, egyébként munkaigényes vizsgalat
sziikségtelen lett alkalmazdsdval (pl. DDH, G+C arany meghatdrozdsa), emellett jol
reprodukalhatd, megbizhatd adatokat szolgdltat, amelyek a prokariétdk korében elég hiven
tukrozik a filogenetikai rokonsagi viszonyokat (ez a természetes osztalyozas alapja).
Osszehangzd vélemények szerint (ICSP diszkusszié 2020 marciusa és oktdbere kdzott) a
tipustorzsek genomszekvenaldsa forradalmasitani tudja a prokariéta szisztematikat azaltal,
hogy nagymértékben javitja a fajok azonositasat, tisztdzza a taxondmiai csoportok funkcionalis
tulajdonsagait, és feloldja a magasabb taxonok evolluciés szarmazdsdnak szamos
problematikajat. Emellett javasolt a jelenlévé/hianyzd génekbdl elGrejelzett élettani jellemzék
laboratdriumi megerGsitése, valamint a differencialé kemotaxondmiai jellemz6k még mindig
fontos Osszetevdi az Uj taxonok, fleg az Uj nemzetségek leirdsanak. A kézelmultban publikalt
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eredmények szerint érvek szélnak amellett, hogy a kemotaxondmiai jellemzdket (is) kizarjak a
fajleirasok kovetelményei aldl.

Vandamme és Sutcliffe legutdbbi publikaciéjukban (2021) azzal érvelnek, hogy a
kemotaxondmiai mddszerek rutinszerld alkalmazasa sziikségtelen egy olyan korszakban,
amikor a genomikai adatok rendelkezésre allnak és elegend6ek a fajok azonositasdhoz,
csoportokba vald besoroldasahoz. Javaslataik szerint a kemotaxondmiai mddszereket csak
bizonyos esetekben, specidlis laboratériumokban kellene elvégezni, ahol mar
tovabbfejlesztett analitikai mddszerek alkalmazasara van lehet6ség.

Ez utdbbiak jelenleg javaslatok, a fajleirdasok ma még tobbnyire polifazikus vizsgalatok
segitségével, tenyésztett baktériumtorzsek vizsgalatai alapjan torténnek.

2. Véleménye szerint a ki nem tenyésztett és csak DNS alapon “azonositott” fajok
integralhatdk-e, és ha igen, akkor milyen médon a hagyomdnyos fajazonositdsi eljarasba?

Biraldm kérdése Osszetett, nem valaszolhaté meg egyszerlien, hiszen a prokaridta
taxondmusok sem egységesek az adott kérdés vonatkozdsdban, ezt bizonyitjdk a 2018 6ta
folyamatos konzultaciok az ICSP-n belll is.

A nem tenyésztett baktériumok genomialis taxondmidjanak kérdése és a kizardlag genom
alapu rendszer integraldasa a hagyomanyos, tobbfazisu osztalyozasi rendszerbe tovabbra is
vitak targyat képezi a taxondmiai bizottsagokon belll. A két rendszer nem kdnnyen
kombinalhaté, valdszinlileg legalabb egy ideig parhuzamosan kell léteznilik. Igaz, hogy a
genomikai elemzés a hagyomanyos, érvényesen elnevezett, tenyésztett tipustorzsek esetében
is elvégezhetd (Konstantinidis és mtsai., 2017), hiszen ez esetben a tipustorzs hozzaférhet6
valamelyik térzsgy(ijteményben.

Mindazonaltal még mindig nem allnak rendelkezésre genomszekvenciak az 6sszes tenyésztett
baktérium tipustorzsére vonatkozdan, hiszen 2018 el6tt egy leirt baktérium genomjanak
szekvenaldsa nem volt feltétele a taxondmiai leirdasoknak. A két eltéré szemléletmod az
osztalyozasi rendszer kapcsan, esetleg a két klasszifikacids rendszer egyiitt |étezése esetén
fennall annak a veszélye, hogy nem veszik tudomasul a kilénb6z6 rendszerek alatt leirt és
elnevezett, de egy és ugyanazon baktérium azonossagat ("dupla" leirasok sziilethetnek). Az
ilyen zavarok elkerlilése érdekében Konstantinidis és mtsai. (2017) a kovetkez6
kovetelményeket beiktatasat javasoltak:

(i) az ICNP (International Code of Nomenclature of Prokaryotes) ismerje el a tenyésztésbe nem
vont, de genetikai alapon ismert taxonok (Candidatus taxonok) nevének els6bbségét.

(ii) a DNS genomszekvenciat fogadjak el a nem tenyésztett taxonok tipusanyagaként.

A genomszekvencidk tipusanyag statussza vald emelését azonban a taxondmusok tébbsége
nem tamogatta, 2020 mdasodik felében az erre vonatkozd szavazas ezt a javaslatot elutasitotta.
Az elutasitds valéjdban érthetének tlinik, mivel egy genomszekvencia pl. egy adatbazis
sérilése soran akar o6rokre elveszhet. Az a kdvetelmény, hogy a taxondmiai leiras soran
tipustorzseket kiilonb6z6 torzsgyljteményekben el kell helyezni, fenntartja az adott taxonok
esetén a lehetdséget a fenotipusos és genotipusos jellemzGik jovSbeni (Ujra)vizsgalasara.



A probléma nehezen oldhato fel, én is csupan sajat véleményemet oszthatom meg a témaban.
Tény, hogy a nem tenyésztett torzsek genomszekvencidit a Digital Object Identifiers
segitségével el lehet helyezni megfelelé adatbazis(ok)ban, a Candidatus taxonoknak nevet is
lehet adni, az erre vonatkozd szabalyokat egyértelm(ien lefektették (Chun és mtsai., 2018),
minimalis standard-et allitottak 6ssze a genomi adatok taxondmiaban vald felhaszndlasara.
Tehat jelenleg a genomszekvencidk, és a tipustorzsek lerakasa IS kdtelez6 minden taxondmiai
leirashoz. gy megvaldsithatd lenne a nem tenyésztett baktériumok genomszekvenciait
tartalmazdé adatbazisok szlirése az azonos taldlatok elSforduldasa szempontjdbdl. Ha a
szekvencia-adatbazis szlirése kotelez6 el6feltételként nyilvanithatd egy Uj taxon leirdsa el6tt,
akkor elkerilhet6 lenne az a probléma, hogy nem szereznek tudomast az azonos, de idaig
tenyésztésbe nem vont baktériumokrdl, illetve azok szekvenciairdl. A sz(irés sordn az jonnan
tenyésztésbe vont baktériumok genomszekvencidik alapjan tehat “fedésbe hozhatdk” a
korabban elhelyezett genomidlis szekvencidkkal, igy a duplikaciok elkerilhet6k lennének.
Ugyanakkor az idaig tenyésztésbe nem vont mikroorganizmusok izolalasara irdnyuld intenziv
erGfeszitések hozzajarulhatnak a genomszekvencidkbdl korabban megjésolt fenotipusos
jellemz6ik megerGsitéséhez, atfogd leirasukhoz és végll a torzsgylijteményekben vald
érvényes elnevezés( tipustorzsként valé elhelyezésikhoz.
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Mégegyszer nagyon kdszonom biraldém gondos munkajat és részletes, épit6 észrevételeit.
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