BIRALAT

doktori munkarol

Az értekezést benyuijtotta: Kériné Borsodi Andrea

Az értekezés cime: Sz€Ils0séges kornyezeti paraméterekhez alkalmazkodott
extremofil prokariota kozosségek taxonomiai és anyagcsere sokfélesége

A benyujtott értekezés dsszefoglalja a Jelolt és kutatocsoportjanak eredményeit a
bakteriologia egyik gyorsan fejlodo teriiletén, az extrém koriilmények kozott €16 kozdssegek
vizsgalataban. Az ismert €l6vilag tulnyomo része szamara elviselhetetlen, de legalabbis
rendkiviil kedvezdtlen koriilményeket kedveld szervezeteket szokas extremofil €l61ényeknek
nevezni. A taxondmiai €s ¢élettani vonatkozasban valosziniileg legszélesebb diverzitast mutatd
extremofil kozosségeket baktériumok alkotjak. Az irdntuk megnyilvanul6 érdekl6dés nem
yjkeletli, de az utobbi egy-masfeél évtizedben dinamikus novekedésnek indult. Ebbe a
tendencidba illik bele az értekezés szerzdjének kutatasi tevékenysége. Kialakult koriiltte egy
mithely, amely hazai vonatkozasban uttor6 tevékenységet folytat az extremofil baktériumok
kutatasaban. Eredményeik nemzetkdzi vonatkozasban is nagy jelentéségliek, amit jol tiikroz a
a témakorben sziiletett 31 angol nyelvii kozlemény, melybdl 25 a szakteriilet rangos
nemzetkozi folyodirataiban keriilt kozlésre. A Jelolt 15 esetben volt elsd szerzd és 15 esetben
volt utolséd/levelezd szerzd. Ezekre a munkdkra €piil az értekezés.

Az értekezés a hagyomanyos szerkezetet koveti. [rodalmi attekintéssel kezdddik,
amelyben a Szerz6 elhelyezi a munkajat a korszer(i bakteriologia vilagaban €s részletes
attekintést nyujt az ismert extremofil fajokkal és kozosségeikkel kapcsolatos ismeretekrol.
Amennyire meg tudom itélni (a mikrobioldgia mas teriiletén dolgozom), idézi, €s megfeleld
Osszefliggésekben idézi a szakteriilet kulcsfontossagu kozleményeit és szerzoit.

A kovetkez0 fejezet a kutatasok célkitlizéseit tartalmazza, amelyekbdl megtudjuk, hogy
a Szerz0 célja az extremofil prokariota kozosségek vizsgalata hdrom hazai és egy dél-
amerikai rendkiviil extrém ¢€l6hely-tipusban:

- magyarorszagi szikes allovizekben és talajokban,

- hazai mélyfurast kutak termalvizében,

- hazai barlangokban karsztosodas soran kialakuld koriilmények kozott €s

- magashegységi sekély sos €s olvadék tavakban valamint egy kratertoban az Andokban.

Az Anyag és mddszer fejezet vazlatosan osszefoglalja az értekezésben bemutatott
kutatasi projektekben hasznalt mikrobioldgiai és molekularis-biolégiai modszereket.
Esetenként leirja a modszer elvét, mashol csak felsorolassa egyszerisodik a bemutatas. Az
olvasé a kozleményekben talalhatja meg a pontosabb kifejtést, vagy helyenként ott is csak
irodalmi hivatkozasok formajaban. Erdekes kovetni, hogy miként valtozott a populaciok
Osszetételének vizsgalata a kitenyésztéses modszerektdl a klonozasi modszereken keresztiil az
ujgeneracios szekvenaldsi modszerekig. Az utobbiak hatalmas anyagmennyiséggel
(szekvencidval) dolgoznak, de a szekvenciak taxondmiai hovatartozdsa nem biologiai, hanem
statisztikai alapon torténik. A 95 % -os nemzetségeken beliili €s a 97%-o0s fajokon beliili
szekvencia-azonossagi hatarértékek szdmos mikroorganizmus-csoportban félrevezetok

lehetnek. Emiatt példaul az 5.3-17 dbran bemutatott ,,16S rRNS gén amplikon-szekvenciak
nemzetség szintli megoszlasa’-ban a nemzetségek jelentds része csak statisztikai egységnek tekinthetd: a



95%-nal nagyobb mértékben hasonlo szekvencidk csoportjanak. Az €rtekezésben helyenként olyan
hivatkozasok szerepelnek, amelyek mar tulhaladottak. Példaul a szekvencidk elemzésénél a
mothur program ,,legfrissebb”, ,,legutobbi” valtozatat hasznaltik, de a szerz6 hivatkozasként
egy 14 évvel korabbi (2009-ben megjelent) kozleményt ad meg. Mivel ez a programcsomag
online hasznalhat6, a megfeleld linkeket is meg lehetett/kellett volna adni (segitend6 az
érdeklddo olvasoét a tajékozodasban). Hasonlo a helyzet ,,az ARB-SILVA SSU legfrissebb
valtozatanak referencia adatbazisaval”, amihez egy 2012-es hivatkozas lett csatolva.

Az eredményeket a Szerz6 a célkitlizéseknek megfeleld felosztasban, négy fejezetbe
csoportositva mutatja be. A bemutatas rendkiviil preciz €s emiatt helyenként nagyon
toménynek is tlinik. Kiemelendd, hogy minden eredményt azonnal nemzetkozi
osszefliggésekbe helyez, idézve a relevans szakirodalmat. A nemzetkdzi szakirodalmi
adatokkal torténd 0sszehasonlitasnak koszonhetden értékes kovetkeztetésekre jut, példaul a
lehetséges metabolikus utak €s kdlcsonhatasok felvazolasanal.

Az értekezésben bemutatott eredmények rendkiviil szerteagazok és nagyon sok
érdekes populacid-biologiai jelenség €s metabolikus folyamat részleteibe adnak értékes
betekintést. A legfontosabb eredmények 6sszefoglald attekintését tartalmazza a hatodik
fejezet. Koziilik, egyetértve a szerzdvel, én is a kovetkezOket tartom a legfontosabbaknak.
Kimutattak, hogy

(1) hasonlé metabolikus folyamatokra €piild, de faji 6sszetételiikben csak részben hasonld
baktériumkozosségek johetnek Iétre hasonloan szélsdséges koriilmények kozott
egymastol foldrajzilag tavoli helyeken,

(2) viszont lokalis fizikai-kémiai kiilonbségek €s gradiensek kovetkeztében jelentdsen
eltérd taxondmiai Osszetételli baktérium-kozosségek alakulhatnak ki egyazon €élohelyen
beliil is,

(3) kiilonboz6 anyagcsere-folyamatokkal rendelkezd baktériumok egymastol fiiggd €s
egymassal 6sszehangoltan miikodé haldézatokat hozhatnak 1étre extrém koriilmények
kozott,

(4) a nagyhatékonysagu DNS-alapti modszerek alkalmazéasa nagyszdmu olyan vonalkod-
szekvenciat identifikal a kornyezeti mintdkbol, amelyek nem rendelhetOk ismert
fajokhoz, ami arra utal, hogy a vizsgalt extrém koriilmények kozott nagyszamu, még
ismeretlen faj €l.

(5) a Szerzd kutatocsoportja eddig egy U1j nemzetséget €s 10 Uj fajt irt le hazai extrém vizes
¢lohelyek baktérium-kozosségeibol.

Az értekezés olvasasa soran felmeriilt néhany kérdés:

(1) Ugy tiinik, hogy a taxondmiai hovatartozas meghatérozasa szempontjabol nem
mindegy, hogy milyen adatbazist hasznalunk. Példaul az 5.1-8 abra tetején lathatod
szekvencia az INSDC (International Nucleotide Sequence Database Collaboration)
adatbazisaiban torténd BLAST kereséssel 99%-ot meghaladd azonossagot mutat két
Tebrizicola faj tipustorzsével és csak 97,23% erejéig azonos a Rhodobacter ovatus (1]
nevén Cereibacter ovatus) tipustdrzs szekvenciajaval. Az dbran az utobbi tipustorzs a
legk6zelebbi rokon, az elébbi tipustorzsek viszont nincsenek is a fan. Lehetséges, hogy
az eredmények adatbazis-fiiggdek is lehetnek, vagy csak technikai okokrdl (pl. eltérd
szekvencia-illesztd algoritmusok hasznalatardl) lehet sz6?

(2) Milyen alapon lettek kivalasztva a legkdzelebbi rokon fajok a torzsfak szerkesztése
soran? Egy furcsa példa: 5.4-10 abran a MH472820 szekvencia (tdrzs: RS7-3) fajnév
nélkiili. Az adatbazisban viszont a Szerz6 a Daejeonella huanghensis név alatt jegyezte
be. Ez a faj viszont nem is szerepel a bemutatott torzsfdn. Azon egy masik faj szerepel
a legktzelebbi rokonként. A MH472820-vel 100%-ban azonos MH667858 (torzs: RS9-



3) mellett mar a Daejeonella huanghensis (szinonim: Pedobacter huanghensis) szerepel
legkdzelebbi rokonként az 5.4-9 abran.

(3) A Nesterenkonia pannonica fajnév a mai Magyarorszag teriiletének egy részét képez6
egykori rOmai tartomanyra utal. Viszont olyan teriileten lett felfedezve (a mai Kiskunsagban),
ami nem tartozott Pannonia provinciahoz, és a romai idékben jazygok laktak. (?Nesterenkonia
Jazyga?, mint pl a firkész Neochrysocharis jazyga Erd6s). A Fert6-tobol izolalt Pannonibacter
esetében nem meriilhet fel ilyen dilemma.

(4) A Szerz6 a 40. oldalon emliti, hogy a PCR amplifikacionak és a klonkonyvtarak létrehozasanak
kozosségszerkezeti torzitd hatasa van. Miként lehet ezt a hatést észlelni?

(5) A hazai szikes tavakban identifikalt baktériumok dont6 részét a vilag mas t4jain is
megtalaltak. A szikes talajok novényinek gyokerein talalhaté fajokat ugyszintén.
Tekinthetd barmelyik vizsgalt baktérium-kozosség specifikusan hazainak?

(6) A torzsfak/dendrogramok készitésénél NJ és ML modszereket hasznaltak. Miért
kétfelét, és mi alapjan dolt el a valasztas?

(7) Mit jelentenek a csillagok az 5.4-10 &bran, a # szamok a 5.4-2 dbran? A fels6-index-
ben hianyz6 T azt jelenti, hogy nem tipustdrzsbdl szarmazik a szekvencia?

Az értekezésben és a tézisekben Osszefoglaltak egy nagyivi, igen érdekes eredményekhez
vezetd kutatasi programrol tesznek tanibizonysagot, aminek alapjan

javaslom a doktori munka elfogadasat és a nyilvanos vita Kituzését.
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