Hivatalos Biralat

Molnar Istvan:
»Az idegenfaju génatvitelt segitd strukturalis genomikai kutatasok Aegilops fajokban”
cimdi

akadémia doktori értekezésérol

A kecskebuza fajok (Aegilops sp.) a termesztett buza nagy genetikai valtozatossaggal rendelkezé kozeli
vad rokonaiként a buzanemesités igéretes génforrasai. igy nem csoda, hogy a buza x kecskebuza
keresztezések igen hosszu, tobb mint szazétvenéves multra tekintenek vissza, mely id6szak alatt
szamos amfiploid hibrid, addiciés és transzlokacidés buza vonal kerilt el6allitdsra a vildg szamos
laboratériumdban, azonban az ezekben a fajkeresztezésekben rejlé lehet6ségeket még messze nem
sikertlt kiaknazni. Martonvasaron az 1990-es évek kozepén Langné Molndr Marta inditott attoéré
jellegd Triticum aestivum x Aegilops biuncialis fajkeresztezéseket egy specialis martonvasari buza torzs
(Mv9 kr1) és egy kivalo adaptacios és betegségellenalldsagi tulajdonsagokkal rendelkezé Aegilops
biuncialis torzs (MvGB642) felhaszndlasaval. A sikeres keresztezés szamos morfoldgiailag és
citogenetikailag jellemzett amfiploid illetve addicids buza vonalat eredményezett, azonban a végsé cél
eléréséhez, vagyis Ae. biuncialis géneknek a buza genomba torténé hatékony és célzott beépitéséhez,
ekkor még nem alltak rendelkezésre sem megfelel6 moddszerek, sem a vad faj genetikai
szervez6désével kapcsolatos sziikséges ismeretek.

A jelolt még PhD hallgatoként kapcsolddott be ezekbe a kutatdsokba, majd PhD értekezésének
megvédését (2008) kovetben célul tlizte ki egy olyan marker-kapcsolt szelekcids rendszer kiépitését,
amely jelent6sen noveli az ivaros keresztezésen alapulé génatvitel hatékonysagat Aegilops fajokbdl a
termesztett buzdba. MTA doktori értekezésében ezt a szisztemikus, jellegében és volumenében
nemzetkozileg is kiemelked6 kutaté és fejleszt6 munkat foglalja 6ssze.

Az értekezés formai és tartalmi megfelel6sége

A dolgozat, hasonléan az alapjaul szolgald kutatasokhoz, logikusan és jol felépitett. Stilusa, nyelvezete
jo, szakmailag korrekt.

A Bevezetés és az lrodalmi attekintés fejezetek kell6 hatteret adnak a dolgozatban targyalt
eredmények megértéséhez. A jelolt az idegenfaju génatvitel génforras-koncepcidjatél kiindulva, a
fajok ismertetését kovetGen bemutatja a teriileten eddig elért fontosabb eredményeket, a meglévé
problémakat és az azok megolddsat szolgdlé modern mddszertani lehetGségeket.

Az Anyag és moddszerek fejezet kell6en részletes; a mddszertani leirdsok és a kiilsé hivatkozasokra vald
utalasok logikusak és aranyosak.

A kutatasok jellegébdl kovetkez6en az értekezés Eredmények és megvitatdsuk fejezete rendkivil
adatgazdag. A dolgozat olvasmdanyossdagat a jel6lt szamos kils6 forrasra mutatd ,link” beszurasaval,
illetve az olvasdnak a megjelent publikacidkhoz vald iranyitasaval prébdlta meg fenntartani, amit
alapvetden j6 megolddsnak tartok. igy a dolgozat nem veszik el a részletekben, hanem a lényegre
fokuszalva egy-egy kiragadott példaval illusztralva mutatja be a jel6lt eredményeit. Az eredmények
harom egymasra éplil6, de jol elkilonithet6 részre vannak bontva. Nem szokvanyos, de j6 megoldas,



hogy az egyes részeket rogton koveti a megvitatasuk. Az eredmények ,torténetiségiikben” keriltek
bemutatasra és igy szemléletesen tikrozik azt a hatalmas valtozast, amit a kisérleti médszerek elmult
évtizedben bekovetkezett jelentds fejl6dése okozott a terlleten, és amit a jel6lt maximalisan
torekedett ki is hasznalni. Feltehet6en ennek a ,torténetiségnek” a kévetkezménye, hogy a 4.1.1.1.
szakaszban ill. a 3. abran bemutatja a repetitiv prébak in situ hibridizdciéra és kromoszéma
azonositdsra torténd hasznalatat Aegilops fajok esetében, de csak joval késGbb, a 4.1.2 szakaszban
részletezi, hogy ezek az egyes kromoszdmdakon milyen mintazatot kell, hogy adjanak a referencia
kariotipus alapjan. Egy tovabbi észrevételem, hogy a 53. oldalon a szévegben 45S, a 10. dbran 18S
proba szerepel. A birdld szerint az elsé a helyes. Ha mégsem, akkor ez a kiilonbség az oka a 3. és 10.
abran a rDNS prébdknak az egyes kromoszomadkhoz vald hibridizacidjaval kapott latszélagos
eltéréseknek, vagy az pusztan az in situ hibridizacié jellegébél fakadd technikai kilonbség?
Osszességében az eredmények bemutatdsa logikus és szinvonalas abrakkal jol szemléltetett.
Megjegyzés: némely dbra részletei a kis betliméret miatt nehezen tanulmanyozhatéak.

A dolgozat egy rovid, de mégis kell6en részletes 6sszefoglaléval zarul, melyben a jel6lt 12 pontban
foglalja Ossze Uj tudomanyos eredményeit, felvdazolva a tovabblépési lehetGségeket is. Ezek
mindegyikét elfogadom, amit az alabbiakkal indokolok.

Uj tudoményos eredmények

Az eredmények els6 szakasza azt a nemzetkozi egylittmiikodésben végzett Uttéré munkat mutatja be,
melynek sordn a jel6lt kidolgozta azokat a kromoszdma jelolési és dramlasi citometriai paramétereket,
melyek segitségével szamos buzaval rokon vad novény faj, elsGsorban Aegilops fajok, egyedi
kromoszédmai nagy tisztasdgban izolalhatéva valtak. Ez a metodikai attorés utat nyitott ezen fajok
genomjanak részletekbe mend elemzéséhez és Gsszehasonlitdsdhoz, a genom és kromoszoma
szerkezettdl kiindulva egészen az egyedi gének DNS szekvencia szintjéig. Az eredmények masodik
részében a vizsgalt Aegilops fajok genom analizisével kapcsolatos eredményeit mutatja be a jelolt:
feltarta a vad fajok és a termesztett buza genomszervez6désének hasonldsagait és eltéréseit, igazolt
az evollcié sordn bekdvetkezett szamos kromoszémaszerkezeti valtozast, és meghatarozta az egyes
fajok azonos kromoszdmai kozotti kolinearitds mértékét. A jel6lt és munkatdrsai els6ként készitették
el az Aegilops biuncialis genetikai térképét, ami alapjan részleteiben meghatdroztdk az U és M
kromoszémak és a megfelelé buzakromoszédmdk kozotti kolinearitast, az M genom esetében ezt is
els6ként. Elkészitették az Aegilops umbellulata és az Aegilops comosa U és M kromoszdmadinak
egyel6re még vazlatosan Osszeillesztett genom szekvenciajat, az el6bbi esetében mar tébb mint 25000
gént sikerilt prediktdlniuk és részleteiben igazoltdk az U genom és a buza D genom kozotti
kromoszémalis homeoldgia kapcsolatokat. Mindezeknek a moddszertani fejlesztéseknek és
ismereteknek koszonhetben, kiilonb6z6 megkdzelitéseket haszndlva, tobb szaz olyan molekularis
markert fejlesztett, melyek feltehet6en igen hasznosnak bizonyulnak majd a buza introgresszids
nemesitése sordn. Ez utébbi célt szolgaljak a harmadik szakaszban bemutatott eredmények is, melyek
Uj buza x Aegilops hibridek, addiciés és transzlokaciés vonalak el8allitasardl és citogenetikai
jellemzésérdl szamolnak be.

Az értekezés olvasasa sordn csak néhany érdekl6dd jellegli kérdés merilt fel bennem, amiket
feltennék a jel6ltnek:

A 78. oldalon irja, hogy eredményeik alapjan javasoltak az Aegilops markgrafii kromoszémainak
atnevezését, ami teljesen megalapozottnak tiinik. Sikerilt-e ezt elérni?



Dolgozataban az MvGB642 genotipus martonvasari levélrozsda torzsekkel szembeni ellenallésagardl
beszél. Ez milyen mérték( ellenalldésagot jelent valdjaban? Milyen elterjedtségliek és agrondémiai
jelent&ségliek ezek a torzsek?

Van-e a disszertacio elkésziilte 6ta el6relépés az Aegilops biuncialis agrondmialig értékes génjeinek
térképezésében, és ha igen, vannak-e ebbdl a szempontbdl igéretes addicids/transzlokaciés vonalak?

A buza és Aegilops kromoszdmdak homeoldg régidinak ismerete hogyan segiti el6 az introgresszids
nemesitést? EgyelSre ugy tlinik, hogy az addicids és transzlokdcids vonalak el6allitasa véletlenszerd.
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A hidnyzo buza x Ae. biuncialis addicids vonalakat két nekifutdsra sem sikerilt eléallitani. Ez csak id6
és erbfeszités kérdése, vagy lehet, hogy genetikai hattere van?

Hogyan latja a hosszutavl lehetGségeket, melyik vezethet rovidebb tavon és/vagy nagyobb
valdszinlséggel gyakorlati eredményre, a keresztezésen alapulé marker-asszisztalt idegenfaju
génatvitel vagy a genetikai térképen/szekvencia analizisen alapulé génizolalast kovetd
genomszerkesztés?

Osszefoglalva, az értekezés kivaldan megirt, szakmailag igen magas szinvonalt munka, amely jol
tlkrozi a Molnar Istvan széleskorl szakmai ismereteit, elméleti és mddszertani felkésziltségét. A jelolt
eredményei a kutatdsi terlilet élvonaldba tartoznak készénhetéen a tobb évtizedes citogenetikai
tapasztalat és a legmodernebb molekularis genetikai mdédszerek kombinacidjanak. Ez a kombinacid a
tudomanyt szamos Uj genomszervezddési informacidval, szekvencia adattal, jol hasznalhaté genetikai
markerrel, névény torzzsel gazdagitotta egyben megalapozva mindezek gyakorlati alkalmazasanak a
lehetdségét.

Fentiek alapjan a doktori mivet formai és tartalmi szempontbdl egyerdnt alkalmasnak tartom a
nyilvanos vitara.

Szeged, 2022. 08. 04.
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az MTA doktora



