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Válasz Prof. Dr. Kovács L. Kornél bírálatára 

Mindenekelőtt szeretném megköszönni Prof. Dr. Kovács L. Kornélnak MTA doktori 

értekezésem bírálatát és az extremofil mikrobaközösségek összetételének feltárására, valamint 

a tudományra nézve új baktériumfajok polifázikus leírására tett erőfeszítéseim elismerését. 

Köszönöm dolgozatom nyilvános vitára bocsátásának támogatását. 

A bírálatban leírt megjegyzésekre és kérdésekre a következőkben válaszolok. 

Bírálói megjegyzések 

„… szokatlanul kurtára sikeredett, mindössze 4 oldal terjedelmű „Anyagok és módszerek” 

fejezet.” 

Bírálóm megjegyzésére azt tudom válaszolni, hogy elsősorban az értekezés terjedelmi korlátai 

tették szükségessé, hogy a 4. ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK c. fejezetben az elmúlt több 

mint húsz év kutatási eredményeit bemutató munka során számunkra elérhető és alkalmazott 

számos mikrobiológiai vizsgálati módszer leírásánál csak azok kiválasztásának szempontjára 

és az egyes metodikák lényegének az ismertetésére tértem ki. Ezt a megoldást számomra 

lehetővé tette, hogy a doktori értekezés összeállításánál nem követelmény az alkalmazott 

anyagok és módszerek részletes ismertetése. Az egyes kutatási projektekben ténylegesen 

használt módszerekre az 5. EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSÜK fejezet minden egyes 

alfejezetének bevezetőjében utalást tettem. (Emellett az értekezés 9.1 fejezete tartalmazza 

azoknak az SCI referált folyóiratokban megjelent közleményeknek a jegyzékét, melyekben 

megtalálható a különböző vizsgálati eljárások és adatelemzések részletes és reprodukálható 

szintű leírása. Ezeknek a közleményeknek a teljes terjedelmű pdf változatát a benyújtott MTA 

doktori pályázatomhoz is csatoltam.) 

„A tenyésztési kísérletekben eltérő táptalajokat használtak, ami azonban eltérő, zavaró 

következtetésekhez vezethetett.” 

Bírálóm észrevétele a KNP szikes vizes élőhelyeiről általunk újonnan leírt Bacillus fajok 

detektálási hiányának magyarázatára vonatkozik a Böddi-szék 2008-as vízvirágzásakor 

végzett tenyésztéses vizsgálati eredményekből. Ennek az eltérésnek az okaként 

értekezésemben azt jelöltem meg (40. oldal), hogy egyrészt az új Bacillus fajok típustörzseit 

eltérő környezetekből, a vízmintával szemben a B. aurantiacus és a B. alkalisediminis 

típustörzseit szikes tavi üledékből, míg a B. kiskunsagensis típustörzsét a Bolboschoenus 

maritimus rizoszférájából izoláltuk, másrészt az eltérő időpontokban és környezeti 

körülmények között gyűjtött különböző minták tenyésztésekor részben más összetételű 

táptalajokat használtunk. Részletesebben, a Böddi-szék 2008-as vízvirágzása júniusban, a 

mindössze néhány cm-es vízrétegben, több napos szélcsendes időszakot követően alakult ki, 

amikor az üledékfelszín és a tóvíz között nem volt keveredés. Tenyésztésre ebben a 

vizsgálatban kizárólag vízmintából került sor. Mivel a Böddi-székből származó vízmintát és a 

B. aurantiacus és a B. alkalisediminis típustörzseket egyaránt az ún. tengervizes (nagy fehérje 

tartalmú) DSMZ 246 (pH 9,0) táptalajon vontuk tenyésztésbe, az új fajok hiányának okaként 

ebben az esetben az élőhelyek (valamint a mintavételi időpontok és időjárási körülmények) 

különbözősége jelölhető meg. A B. kiskunsagensis faj típustörzsét a vízminta elemzésénél 

használt, nagy fehérje tartalmú, DSMZ 246 jelzésű táptalajtól eltérő összetételű, kifejezetten 

alkalofil baktériumok, különösen Bacillus fajok tenyésztésére kifejlesztett nagy szénhidrát 
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(glükóz vs. keményítő) és vitamin (élesztőkivonat) tartalmú, DSM 940 jelzésű tápközeget 

használtunk (Horikoshi 1999). A Bacillus nemzetség tagjai tömeges előfordulású és 

viszonylag könnyen tenyésztésbe vonható közösségalkotóknak tekinthetők a különféle talajok 

és üledékek baktériumközösségeiben, ahol genetikai és metabolikus sokféleségük révén 

változatos ökológiai funkciókat tölthetnek be (pl. részt vesznek a talajképződésben, az elhalt 

szerves anyagok lebontásában, a makro- és mikro tápelemek körforgalmában, toxikus 

vegyületek átalakításában, a növényi növekedés elősegítésében, etc.) (Duckworth és mtsai 

1996; Van Elsas és mtsai 2006; Saxena és mtsai 2020), így jelenlétük elsősorban ezekben a 

természetes közegekben volt valószínűsíthető. 

„Magyarázatra szorul, hogy a dolgozatban több helyen hangsúlyozottan anaerob üledék, 

biofilm mintákat miért aerob tenyésztési körülmények vizsgálták, ami nyilvánvalóan 

félrevezető képet ad az adott mikrobaközösség tenyészthető tagjainak összetételéről.” 

Természetes vizes környezetetekben (elsősorban tavi és tengeri üledékekben) és akár a 

biofilmek belsejében is kialakulhatnak anoxikus mikrohabitatok elsősorban az oxigén relatíve 

rossz vízoldékonysága és korlátozott mértékű diffúziója miatt. Az oxigénhiány létrejöttében 

fontos szerepet játszhatnak a szerves anyagok aerob lebontásában résztvevő 

mikroorganizmusok is fokozott oxigénigényük és felhasználásuk révén. Anoxikus 

körülmények között pl. a nagy molekulasúlyú szerves anyagok lebontása általában különböző 

anyagcsereképességekkel rendelkező prokarióták több lépésben lejátszódó, egymással 

összefüggő katabolikus láncolatként valósul meg (Madigan és mtsai 2021).  

Bírálóm ezért jogosan hívta fel a figyelmet a környezeti mikrobiológiai kutatásokban is az 

anaerob tenyésztés jelentőségére, amivel mi magunk is tisztában voltunk és vagyunk. 

Mikrobiális ökológiai kutatómunkám során anaerob tenyésztéses vizsgálatokat az ELTE 

Mikrobiológiai Tanszékén rendelkezésre álló Thermo Scientific anaerob munkaállomás 

(Forma Scientific 1029) segítségével a 2000-es évek elején végeztünk a Velencei-tó 

egészséges és pusztuló nádasállományának rizoszférájában és a tavi üledékben zajló anaerob 

lebontási folyamatokban résztvevő, fermentáló Clostridium és respiratórikus anyagcserét 

folytató szulfátredukáló baktériumfajok diverzitásának feltárására (Vladár és mtsai 2008). 

Ezeknek a kutatásoknak az eredményeiről korábban, habilitációs értekezésemben számoltam 

be. Az MTA doktori értekezésem alapjául szolgáló kutatások során a mintavételezések 

döntően aerob/mikroaerofil környezetekből történtek, és sajnos az anaerob tenyésztéshez 

szükséges technikai feltételek sem álltak folyamatosan a rendelkezésünkre, ezért nem került 

sor ilyen jellegű vizsgálatokra.  

Mindazonáltal úgy vélem, hogy az értekezésemben bemutatott tenyésztéses vizsgálatokkal 

kapott eredményeink nem adtak „félrevezető képet” a mikrobaközösségek összetételéről, 

hiszen az általunk aerob körülmények között tenyésztésbe vont baktériumok tényleges tagjai 

voltak a vizsgált élőhelyeket benépesítő mikrobiótának, ráadásul egyes közösségalkotók 

fakultatív anaerob anyagcsere képességük révén feltehetően az anoxikus körülményekhez is 

alkalmazkodni tudtak. Ezen túlmenően a mikrobaközösségek összetételéről nyerhető teljesebb 

kép megalkotásához tenyésztéses vizsgálatainkat minden esetben kiegészítettük olyan 

tenyésztéstől független molekuláris biológiai módszerek alkalmazásával, melyek segítségével 

a vizsgált környezetekben előforduló obligát anaerob prokarióta taxonok kimutatására és 

azonosítására is lehetőségünk nyílt. 
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„A szerző az egyes extremofil terepi helyszínek szerint tagolja a dolgozatot, ami egyrészt 

logikusnak tűnik, másrészt azonban hiányoltam a különböző kutatási programok/helyszínek 

közötti összehasonlító elemzéseket és azokból levonható, mikrobiális ökológiai 

következtetéseket … .általánosítható üzenetet.” 

Kutatási eredményeinket egyrészt valóban a különféle extremitásokkal (pH, sókoncentráció, 

hőmérséklet, tápanyaghiány, sugárzás, poliextremitás) jellemezhető élőhelyek típusa, 

másrészt az alkalmazott egyre korszerűbb módszerekkel végzett kutatások időbeni sorrendje 

szerint tagoltam. A különböző kutatási programok/helyszínek közötti összehasonlító 

elemzések alapján levonható általánosítható következtetésekkel kapcsolatos álláspontomat 

bírálóm 8. kérdésére adott válaszomban fejtem ki. 

„…izgalmas lett volna például azt megfigyelni, hogy a fontos vagy annak tartott környezeti 

paraméterek változása milyen átrendeződéseket hoz létre az adott mikrobaközösségekben.” 

A mikrobiális ökológiai és környezetmikrobiológiai kutatások egyik sarkalatos kérdése a 

mikrobiális diverzitás térbeli és időbeni változatosságának és változékonyságának a 

vizsgálata. Napjainkban egyre több bizonyíték támasztja alá, hogy a szabadon élő 

mikroorganizmusok esetében is megfigyelhetők az ún. biogeográfiai mintázatok, ami a 

mikrobaközösségek abundanciájának, megoszlásának és taxonómiai diverzitásának a 

változatosságában is tetten érhető (Martiny és mtsai 2006; Fierer 2008).  

Bírálóm felvetésével egyetértve minket is foglalkoztatott az a kérdés, hogy az extrém fizikai-

kémiai tulajdonságokkal jellemezhető élőhelyeken a környezeti feltételekben végbemenő, 

esetenként drasztikus változások hogyan befolyásolják a mikrobaközösségek összetételét. 

Kutatásaink egy részében, lehetőségeinkhez mérten, ezért ilyen jellegű kérdések 

megválaszolására több alkalommal is kísérletet tettünk. Először a szarvasi Therm-Organ hűtő-

tározó tó esetében, a 2010-ben és 2011-ben szezonális mintavételezést követően végzett 

összehangolt kémiai és mikrobiológiai vizsgálatok során (DGGE módszerrel) követtük 

nyomon a tó vízminőségének változását összefüggésben a víz és az üledék mikrobaközösségi 

összetételének alakulásával (44-46. oldal) (Borsodi és mtsai 2016). Ezt követően a KNP 

területén Apajpuszta határában szélsőséges időjárási körülmények között, egy 2014 

júniusában és szeptemberében tapasztalt kiszáradás-nedvesedés ciklus két végállapotában 

vizsgáltuk a különleges időjárási viszonyok hatását jellegzetes kiskunsági szikes 

növénytársulások talajában a mikrobaközösségek metabolikus aktivitására (MicroResp 

módszerrel) és taxonómiai diverzitására (tenyésztéssel és 16S rRNS gén alapú 

piroszekvenálással) (50-57. oldal) (Borsodi és mtsai 2021). Ezután a Budai-termálkarszt egyik 

forrásbarlangjában egy in situ kísérleti modellrendszer segítségével 2015 és 2016 szeptembere 

között egy éven át folyamatosan monitoroztuk a megcsapolódási területen a karsztosodási 

folyamatokban kulcsfontosságú szerepet játszó biofilm közösségek szerveződését 

(mikroszkópos módszerekkel és 16S rRNS gén alapú piroszekvenálással) (95-99. oldal) 

(Anda és mtsai 2020). Jelenleg az Ojos del Salado (Száraz-Andok) vizes élőhelyein végzett 

kutatások folytatásaként végzünk olyan vizsgálatokat, amelyben az 5900 m tszf. magasságban 

található permafroszt olvadékvíz tavacska mikrobaközösségi szerkezetében bekövetkező 

változásokat elemezzük a 2016-2019 időszakban észlelt szélsőségesen változó időjárási 

körülmények hatására (nem publikált eredmények). 

„Helyenként azonban értelemzavaró kifejezés vezeti félre az olvasó gondolatait, mint pl. az 

Irodalmi áttekintés 2.1 fejezetének nyitó mondata: Az élet a Földön a mainál sokkal zordabb 
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körülmények között alakult ki és fennmaradt, sőt sok esetben ma is virágzik rendkívül mostoha 

környezeti feltételek között.” 

Bírálómnak az előbbi mondattal kapcsolatos okfejtésével egyetértek. Az IRODALMI 

ÁTTEKINTÉS bevezető mondatával mindössze arra szerettem volna utalni, hogy Földünkön 

a prokarióta létformák feltehetően a ma általunk extrémnek tekintett körülmények között 

alakulhattak ki (pl. mélytengeri vulkáni kürtőkben, fénynek kitett sekély tengervizű 

lagúnákban vagy akár becsapódási kráterekben). E tekintetben a témával foglalkozó kutatók 

véleménye is megoszlik, és az élet kialakulására vonatkozóan számos szcenárió létezik (Orgel 

1998; Sutherland 2016, 2017; Sojo és mtsai 2016; Nakashima és mtsai 2018; Sasselov és 

mtsai 2020; Trolard és mtsai 2022). Az azonban bizonyos, hogy napjainkban az ember által 

normálisnak vélttől szélsőségesen eltérő, ún. extrém környezetek jelentősen visszaszorultak a 

földi élet korai evolúciós időszakához képest. Az extremofilekkel kapcsolatos kutatások 

ugyanakkor ezeken a különleges élőhelyeken meglepően nagy mikrobiális diverzitást tártak és 

tárnak fel (Cowan és mtsai 2015; Singh és mtsai 2019; Zgonik és mtsai 2021; Shu és Huang 

2022). 

„Elnagyolt mondatok, kifejezések …. a dolgozatban ….” 

„az atmoszféra mértékegység használata” – Egyetértek bírálóm észrevételével, helyesebb lett 

volna az SI mértékegység (Pascal) használata (1000 atm = 101,325 MPa). 

„kis Ca2+- és Mg2+-tartalmú, … valamint nagy Ca2+-tartalmú, … alkalikus környezetek” – A 

stabil, természetes alkalikus környezeteket a Grant és mtsai (1990) közleményében leírt és a 

kialakulásukat meghatározó jellegzetes geokémiai folyamatok által elkülönített „Low Ca2+ 

environments (soda lakes and deserts) vs. High Ca2+ environments” után neveztem 

értekezésemben „kis Ca2+- és Mg2+-tartalmú, … valamint nagy Ca2+-tartalmú, … alkalikus 

környezeteknek”. A megnevezés nem az eltérő ionkoncentrációk pontos meghatározására 

vonatkozik, hanem az ezekben az alkalikus környezetekben domináns Na+ (alkálifém) kation 

koncentrációjához viszonyított alkáliföldfémek (Ca2+- és Mg2+) arányának a megjelölésére és 

ezáltal az élőhely típusok elkülönítésére. 

„A legtöbb állóvíz kémhatása mérsékelten vagy nagyon lúgos” – Értekezésemből valóban 

kimaradt a mérsékelten lúgos kémhatás értéktartományának (pH 7,4-9,0) a meghatározása, de 

a nagyon (erősen) lúgosé (pH ≥ 9,0) a 10. oldalon megtalálható. 

„A permafroszt talajok általában 20-70% jeget és 1-7% fagyott vizet tartalmaznak… Mi a 

különbség a „jég” és a „fagyott víz” között és hogy jön ki az anyagmérleg, mekkora hányada 

a legjobb esetben is hiányzó 23%-nyi anyagnak a mikrobiális biomassza?” – Az értekezésben 

szereplő „fagyott” víz sajnálatos elírás, ami természetesen „nem fagyott” vagy másképpen 

olyan túlhűtött víz jelenlétére utal az állandóan fagyott földben, ami különböző helyi okokból, 

pl. kőzet típusa, domborzat, a felszínalatti vizek helyzete és mozgása miatt folyékony 

halmazállapotban maradt meg. Az ilyen nem fagyott lencséket szokás „talik”-nak 

(olvadéknak) is nevezni (Székely 1993). Ami az „anyagmérleg” hiányzó 23%-át illeti, annak 

döntő részét a permafroszt talajok szervetlen ásványokból álló kőzetfrakciói teszik ki. A 

permafrosztban azonban relatíve nagy számban mutathatók ki olyan életképes 

mikroorganizmusok, amelyek valószínűsíthetően a permafroszt kialakulása óta, vagyis akár 

geológiai időkön át megőrizték életképességüket (bizonyítottan akár 400 m-es magmélységig 

és -27° C-os talajhőmérsékletig) (Gilichinsky és mtsai 2008). A mikroorganizmusok 
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mennyisége a különböző permafroszt típusokban azonban jelentősen eltérhet egymástól, 

irodalmi adatok alapján általában 105-108 sejtszám g-1 száraz anyag tartalom között változik 

(Jansson és Taş 2014). A zord környezeti paraméterek ellenére az alpesi permafrosztból 108-

1010 sejtszám g-1, az arktikus területeken 105-109 sejtszám g-1, az antarktiszi régióban 103-106 

sejtszám g-1 értékeket detektáltak (Altshuler és mtsai 2017). A globális klímaváltozás azonban 

a permafroszt olvadása révén megújíthatja az ősi inaktív életformák metabolikus aktivitását, 

ami a szerves szén, beleértve a mikrobiális biomassza mennyiségének jelentős növekedését 

idézheti elő. Ez az üvegházhatású gázok fokozott légköri kibocsátásával negatívan 

befolyásolja a globális szén-körforgalmi folyamatokat (Jansson és Taş 2014; Schuur és mtsai 

2015). 

„félrevezető a mikrobiológiai rendszertani kategóriák következetlen alkalmazása … pl. 5.3-7, 

5.3-9, 5.4-3, 5.4-7 ábrák aláírásában „baktérium törzsekről” van szó, de az ábrán magasabb 

rendszertani kategóriák vannak feltüntetve.” – A bírálóm megjegyzésében felsorolt ábrák 

mindegyike tenyésztéstől független, környezeti DNS kivonáson (a 16S rRNS gén molekuláris 

klónozásán vagy amplikon szekvenálásán) alapuló molekuláris biológiai módszerrel végzett 

vizsgálat eredményét mutatja be. A hivatkozott ábrákon a bakteriális taxonómiai diverzitás 

elemzések eredményei törzs (vagyis angolul „phylum”) szinten lettek feltüntetve, vagyis a 

különböző rendszertani törzsekbe (phylumokba) sorolt szekvenciáknak a relatív abundancia 

adatai láthatók mintavételi helyek szerint. Ezekben az esetekben a baktérium törzs 

megnevezés tehát nem az angol „strain” fogalomhoz köthető, amit tenyésztésnél a közös 

eredetű és azonos jelöléssel ellátott tiszta tenyészetek csoport megjelölésére használunk. 

Értekezésemben tehát nem alkalmaztam „következetlenül” a mikrobiológiai rendszertani 

kategóriákat, a félreértelmezhetőség oka az lehetett, hogy az angol „phylum” és „strain” 

fogalmakat magyarul egyaránt a „törzs” szóval fordítjuk és írjuk. 

„Javított volna az ábrák esztétikus prezentálásán, ha azok hasonló stílusban készültek volna 

el. A gondosabb szerkesztés benyomását keltette volna néhány ábra feliratainak magyar 

nyelvű változata vagy az ábraaláírások és ábrajelölések harmonizálása.” 

Értekezésem összeállításakor felmerült a gondolata annak, hogy az ábrákat egységes 

formátumban újra szerkesszem, és ezt az általunk leírt új fajok törzsfái esetében kivétel nélkül 

meg is tettem. A többi ábra esetében az értekezés alapjául szolgáló publikációkban megjelent 

angol nyelvű ábráknak az értekezésbe történő beillesztése mellett döntöttem, ezért fordul elő 

az, hogy a vizsgálati eredményeket bemutató törzsfákon a saját baktérium törzsek egyszer 

színes, máskor félkövér kiemeléssel láthatók, illetve, hogy az ábra feliratok angol nyelvűek. 

Az értekezésben található minden ábrának van magyar címe, és ahol szükségesnek ítéltem, ott 

külön magyarázat tartalmazza a megértést segítő magyar nyelvű kiegészítés(eke)t (pl. a 

rövidítések feloldását). A kifogásolt 5.1-6 ábráról valóban lemaradt az (a) és (b) jelölés (balról 

jobbra), de az (I) csurgalékvíz jelölés a jobboldali dendrogramon sárga színnel kiemelt ágak 

végén a TOIW mintajelzésben megtalálható (TO, Therm-Organ tó; I, csurgalékvíz; W, 

vízminta). 
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Bírálói kérdések 

1. Ahogyan az ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK fejezetben, úgy a 4.3.1 Extremofil baktériumok 

tenyésztése c. fejezetben sem derül ki, hogy milyen táptalajokat és miért éppen azokat 

használták a tenyésztéses kísérletekhez? 

Tenyésztéses vizsgálatok esetében meghatározó fontosságú tényező az alkalmazott 

tápközegek összetétele. A sikeres tenyésztéséhez energiaforrás, megfelelő típusú, mennyiségű 

és arányú tápanyagok és kedvező fizikai-kémiai körülmények egyidejű biztosítása szükséges. 

Bármely természetes mikrokörnyezetben az együtt élő mikrobapopulációk azonban jelentősen 

különbözhetnek egymástól az általuk igényelt és a rendelkezésükre álló erőforrások 

tekintetében, ezért tenyésztéses vizsgálatok során az élőhelyre jellemző körülményeket 

imitáló tápközegek összeállítása sokszor rendkívül nehéz feladat. Ehhez járul hozzá, hogy a 

mikroorganizmusok természetes élőhelyükön gyakran a különböző környezeti tényezők 

gradiensei mentén kialakuló specifikus nicheket foglalják el, aminek megteremtése 

laboratóriumi körülmények között szintén nagy kihívás elé állíthatja a kutatókat, különösen 

extremofilek/poliextremofilek tenyésztésekor. Mindebből következik, hogy laboratóriumi 

tenyésztéskor (az egyes taxonokra jellemző generációs időn túl) a felkínált tápanyagok és 

környezeti feltételek is jelentősen korlátozhatják a baktériumok szaporodóképességét és 

szaporodási sebességét.  

Staley és Konopka (1985) közleményének megjelenése óta vált közismertté a nagy telepszám 

anomáliaként („great plate count anomaly”) jellemzett fogalom. Eszerint a természetes 

környezetekből származó minták mikroszkópos megfigyelésekor észlelt mikrobák nagy része 

vagy nem életképes, vagy bár életképes, de nem tenyészthető (VBNC, viable but 

nonculturable) laboratóriumi körülmények között (Amann és mtsai 1995), így az agar 

táptalajon kolóniákat képező sejtek száma és a mikroszkóposan meghatározott sejtszám 

értékek között több nagyságrendnyi különbség is adódhat. Az extrém környezetekben 

előforduló mikroorganizmusok túlnyomó többsége még napjainkban sem tenyészthető, annak 

ellenére sem, hogy az utóbbi évtizedekben a hagyományos eljárások mellett számos új 

tenyésztési technika (pl. diffúzió-alapú eszközök és in-situ tenyésztés alkalmazása, célzott 

sejtválogatást követő tenyésztés) kifejlesztésére és alkalmazására került sor (Su és mtsai 2013; 

Schultz és mtsai 2023).  

Az extremofil mikroorganizmusok tenyésztése során mi két fő stratégiát alkalmaztunk. A 

konkrét vizsgálatok megkezdése előtt részletes szakirodalmi feldolgozást végeztünk abból a 

célból, hogy kigyűjtsük milyen táptalajokat használtak sikeresen a kutatók korábban az 

általunk tanulmányozni kívánt élőhelyhez hasonló extrém környezetekből kitenyésztett 

baktériumok esetében. (Ez a továbbiakban vizsgálati eredményeink összehasonlíthatóságát is 

lehetővé tette). Az így kapott listából választottuk ki azokat a különböző összetételű 

táptalajokat, amiket az egyes kutatási projektjeinkben alkalmaztunk. (Ezeknek a táptalajoknak 

a listáját az alábbi táblázat tartalmazza, a kutatási eredményeket bemutató publikációra 

történő hivatkozással együtt.)  
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A tenyésztési hatékonyság fokozása érdekében alkalmanként módosítottuk a táptalajok 

összetételét, pl. csökkentettük azok szerves anyag tartalmát, hogy jobban imitáljuk a vizsgált 

extrém környezetre jellemző körülményeket. Ugyanezen célból az alkalofilek és/vagy 

halofilek tenyésztésénél a táptalajok pH és/vagy sókoncentrációját az eredeti környezetnek 

leginkább megfelelő értékekre állítottuk be, a pszichrofileket/pszichrotrófokat pedig 

folyamatosan a számukra optimális alacsony hőmérsékleti értékeken tartottuk. Az 

extremofilek tenyésztési hatékonyságának növelése érdekében a mintákból történő közvetlen 

szélesztést megelőzően többször alkalmaztunk elődúsítást vagy határhígításos technikát, de 

gyakran éltünk az inkubációs idő meghosszabbításának lehetőségével is (35. oldal).  

Mindezeket a technikákat Yang és mtsai (2023) napjainkban megjelent összefoglaló 

tanulmánya is megemlíti, mint a különféle extremofil mikroorganizmusok sikeres izolálását 

elősegítő eljárásokat.  

2. Végeztek-e olyan kontrol kísérleteket, amelyekben igazolható volt, hogy lényegesen vagy 

részlegesen eltérő tápközegekben ugyanazok vagy eltérő mikrobák, esetleg eltérő 

gyakorisággal voltak tenyészthetők? 

Valamennyi kutatásunk során alapvető célunk volt, hogy a különböző szélsőséges fizikai-

kémiai tulajdonságokkal jellemezhető környezetekből a rendelkezésünkre álló módszerek 

segítségével a lehető legteljesebben feltárjuk az egyes élőhelyekre jellemző mikrobiális 

diverzitást. Ennek érdekében a tenyésztések során egy-egy kutatási projektben rendszerint 

többféle, különböző összetételű táptalajt alkalmaztunk (lásd táblázat) és többféle környezeti 

feltételt (pl. eltérő hőmérsékleti és pH értékeket, valamint sókoncentrációkat) is imitáltunk. 

Az eltérő összetételű táptalajokon, a különböző tenyésztési feltételek mellett így akár több 

nagyságrendnyi TKE/ ml vagy g (telepképző egység) érték különbséget is detektáltunk 

ugyanazon minta feldolgozásakor, ami egyúttal azt is jelentette, hogy a különböző táptalajok 

összetételüknél fogva részben eltérő baktériumok kitenyésztésére voltak alkalmasak.  

Alkalofilek, halofilek

Sea water agar (DSMZ Medium-246) Borsodi et al. 2008, 2011, 2013; Rusznyák et al. 2008b

R2A medium (DSMZ Medium-830) Borsodi et al. 2013, 2015, 2017b, 2017c, 2019, 2021

Nutrient agar (DSMZ Medium-1) Borsodi et al. 2007, 2016

Horikoshi alkaline medium (DSMZ Medium-940) Borsodi et al. 2003a, 2003b, 2005, 2007a, 2007b, 2015, 2017a, 2021a; Rusznyák et al. 2008a, 2008b

RCM medium (DSMZ Medium-634) Borsodi et al. 2003; Vladár et al. 2008

CM3 medium (DSMZ Medium-520) Borsodi et al. 2003

Desulfovibrio (Postgate) medium (DSMZ Medium-63) Borsodi et al. 2003

Cellulóz szintetikus medium (Bott és Kaplan, 1991) Micsinai et al. 2003

Glucose-yeast extract agar (DSMZ Medium-54) Micsinai et al. 2003

Coryneform agar (DSMZ Medium-53) Micsinai et al. 2003

Trypticase soy yeast agar (DSMZ Medium-92) Borsodi et al. 2007a, 2007b; Ács et al. 2003; Micsinai et al. 2003; Rusznyák et al. 2008a

KingB medium (Cowan és Steel, 1974) Borsodi et al. 2007a, 2007b; Ács et al. 2003; Micsinai et al. 2003; Rusznyák et al. 2008a, 2008b, 2011

Oligotrophic medium (Poindexter, 1991) Borsodi et al. 2007a, 2007b; Ács et al. 2003

Caulobacter medium (DSMZ Medium-595) Rusznyák et al. 2008a, 2008b

Oligotrófok, sugárrezisztensek

R2A medium (DSMZ Medium-830) Anda et al. 2014, 2017; Enyedi et al. 2019

Sphaerotilus-Leptothrix medium (DSMZ Medium-803) Anda et al. 2014, 2017; Enyedi et al. 2019; Makk et al. 2016, 2019

Nutrient agar (DSMZ Medium-1) Enyedi et al. 2019

Tryptone Glucose Yeast extract medium (DSMZ Medium-464) Enyedi et al. 2019

Poliextremofilek

R2A medium (DSMZ Medium-830) Borsodi et al. 2021b; Aszalós et al. 2020a, 2020b

PYG medium (DSMZ Medium-1140) Aszalós et al. 2020a, 2020b
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Példaként a Böddi-szék 2008-as vízvirágzásakor végzett tenyésztéses vizsgálat eredményeit 

említem. A vízminták tenyésztéséhez kétféle (tengervizes DSMZ 246 és 5% (m/V) NaCl-dal 

kiegészített R2A, DSMZ 830) táptalajt alkalmaztunk azzal a módosítással, hogy a táptalajok 

pH-ját a 9,5 értékre állítottuk be (39. oldal). A tenyésztés során 110 izolátumot hoztunk létre, 

a kétféle táptalajról közel azonos számban (a tengervizes táptalajról 57, az R2A táptalajról 53 

származott). Az izolátumokból létrehozott tiszta tenyészeteket a 16S rRNS gén bázissorrend 

elemzése alapján az Erythrobacter és a Rhodobaca (Alphaproteobacteria), az Alkalimonas, a 

Halomonas, a Marinospirillum és a Nitrincola (Gammaproteobacteria), az Algoriphagus és az 

Aquiflexum (Bacteroidetes), valamint a Bacillus és a Gracilibacillus (Firmicutes) 

nemzetségek tagjaiként azonosítottuk (39. oldal). Közülük a Rhodobaca, a Nitrincola, az 

Algoriphagus és az Aquiflexum nemzetségek tagjai csak az R2A, a Halomonas és a 

Gracilibacillus nemzetségek képviselői csak a tengervizes táptalajokról kerültek elő, míg az 

Erythrobacter, a Marinospirillum, az Alkalimonas és a Bacillus nemzetségek reprezentánsait 

mindkét táptalajról tenyésztésbe tudtuk vonni (Borsodi és mtsai 2013). 

3. Honnan tudták, hogy az alkalmazott tápközegek voltak optimálisak a mikrobaközösség 

legtöbb tagjának tenyésztéséhez? 

Kutatásaink során nem tudtuk és nem is sejthettük, hogy az általunk alkalmazott tápközegek a 

mikrobaközösségek legtöbb tagjának a tenyésztéséhez optimálisak voltak-e. Minden esetben 

törekedtünk azonban arra, hogy a vizsgált különleges élőhelyeken előforduló extremofil 

mikrobaközösségek összetételének minél teljesebb körét megismerjük, ezért tenyésztéses 

vizsgálataink során többféle és általában hasonló környezetek mikrobiális ökológiai 

kutatásánál sikerrel alkalmazott táptalajokat próbáltunk ki vagy módosítottuk azokat az 

általunk vizsgált élőhelyek sajátosságainak figyelembevételével.  

4. Az extremofil mikrobaközösségeknek fontos tagjai az archaeák közé tartoznak, amelyeknek 

zöme obligát anaerob mikroba. Mivel ezek, és persze hasonlóképpen az eukaryota közösségi 

tagok az alkalmazott aerob/fakultatív baktérium tenyésztési eljárások során nem kerülhettek a 

kutatás látókörébe, a közösségek működésével kapcsolatos megfontolások nagyon vázlatosak 

lehetnek. Ezeknek a gondolatoknak a kritikai megtárgyalását hiányoltam a dolgozatból. 

Egyetértek bírálóm észrevételével, miszerint az extremofil mikrobaközösségeknek fontos 

tagjai az archaeák, vizsgálatuk ezért az extrém élőhelyek prokarióta diverzitásának feltárása 

során is elengedhetetlen. Az értekezésemben bemutatott kutatások során, ahogy arra már 

kitértem, erőforrások hiányában nem került sor anaerob tenyésztésre. Irodalmi ismereteim 

alapján az anaerob archaeáknak (pl. metanogéneknek vagy ammónia-oxidáló Nitrosopumilus 

és Nitrososphaera fajoknak) tiszta tenyészetben való előállítása még akkor is nagy kihívás elé 

állíthatja a kutatókat, ha azok a szigorúan anoxikus körülmények mellett egyéb extrém 

környezeti feltételt (pl. magas hőmérsékletet) nem igényelnek. Kutatásaink során ezért az 

általunk tanulmányozott extrém környezetekben (pl. termálkutak vizében, termálkarszt 

barlangokban) előforduló archaeák diverzitásának feltárására tenyésztéstől független 

módszereket alkalmaztunk (Németh és mtsai 2014; Anda és mtsai 2015, 2017, 2020; Borsodi 

és mtsai 2018). A mikrobaközösségek eukarióta tagjainak a vizsgálata sajnos szintén 

meghaladta kutatási lehetőségeinket. Jelentőségüket azonban egyes extrém élőhelyeken pl. az 

alföldi szikes vizek planktonikus közösségeinek szezonális dinamikájában Szabó és mtsai 

(2020), valamint Márton és mtsai (2023) utóbbi években végzett kutatási eredményei is 

alátámasztják.  
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5. Mennyire tekinthetők mérvadónak és meghatározónak a tenyésztéses és klasszikus 

mikrobiológiai azonosítás eredményei, ha azokat nem tudták megerősíteni a 

klónkönyvtárakban és DGGE vizsgálatokban. …. Melyiknek kell hinnünk, a tenyésztéses vagy 

a molekuláris elemzéseknek? Pl. az 5.1-2. ábrán felsorolt, az ábra aláírás szerint „fajok” 

között csak a Rhodobaca nemzetséget sikerült kimutatni tenyésztéses és klónozásos 

módszerrel egyaránt. 

Mikrobiális ökológiai diverzitás elemzések során elfogadott és jellemző módszertani 

megközelítés, hogy a különféle mikrobiológiai vizsgálati eljárások eltérő szelektivitása és 

közösségszerkezeti torzító hatása miatt azokat kombinálva alkalmazzák. Ezzel kapcsolatban 

tenyésztéses vizsgálatok esetén az előzőekben említett nehézségeken túl olyan problékmákra 

is szeretnék rámutatni, mint pl. a különleges környezeti körülményeknek a mintavételtől 

egészen a laboratóriumi vizsgálatok végéig történő folyamatos biztosítása, vagy a természetes 

környezetek vegyes mikrobapopulációi között kialakuló változatos kölcsönhatások 

mesterséges körülmények közötti reprodukálhatósága, amit extrém környezetek vizsgálata 

során sokszor szinte lehetetlen megoldani (Alain és Querellou 2009). A tenyésztéstől 

független módszerek közösségszerkezeti torzító hatása is számos tényezőre vezethető vissza. 

Ilyen pl. a környezeti DNS kivonás eltérő hatékonysága a különböző baktérium taxonok 

esetén (Zielińska és mtsai 2017), multitemplát PCR során a templátoknak az eredeti mintában 

jelenlévő arányoktól eltérő megsokszorozódása a PCR körülményei és a különböző fajokba 

tartozó baktériumok eltérő genomi tulajdonságai miatt (Sipos és mtsai 2007), de említhető a 

klónozó vektorok méret prefrenciája, valamint az inzert szekvenciák hatása a DNS-fehérje 

interakciókra és a transzformált sejtekre (Palatinszky és mtsai 2011).  

Kutatásaink során ezért nem is vártuk, hogy a relatíve kis felbontású tenyésztéses, valamint 

klónkönyvtár elemző és DGGE vizsgálatok eredményei „megerősítik” egymást. Az 

extremofilek közösségszerkezetének feltárásakor alkalmazott kétféle módszer ezért vezetett 

inkább egymást kiegészítő és csak részben átfedő eredményekhez.  

6. A 14. oldalon szerepel két állítás: i) „A baktériumközösségek összetételében a tenyésztésen 

alapuló és a tenyésztéstől független DGGE és klónozásos módszerek alkalmazásával sem 

lehetett szezonális különbségeket kimutatni.” ii) „míg cianobaktériumok és zöld algák … 

jellegzetes szezonális ciklust mutatnak.” Melyik állítás van közelebb az igazsághoz? 

Az értekezés IRODALMI ÁTTEKINTÉSÉBŐL hivatkozott kutatások és az azokban foglalt 

állítások is csak annak figyelembevételével vethetők össze egymással, hogy a vizsgálati 

eredmények i) nem ugyanarra a mintavételi helyre és időszakra, ii) nem ugyanolyan 

mintavételi gyakoriságra, iii) nem azonos élőhely típusra, iv) egymástól nagymértékben eltérő 

vizsgálati módszerekre és v) más mikrobiális közösségalkotók elemzésére vonatkoztak. Az 

első esetben a kiskunsági Kelemen-székből, Zab-székből és Böddi-székből, valamint a 

tiszántúli Fehér-szikből és Nagy-vadas tóból 2003-ban és 2004-ben szezonálisan (tavasszal, 

nyáron és ősszel egy-egy alkalommal) vett üledékfelszíni minták tenyésztéses és DGGE 

vizsgálatára került sor. A második esetben a kiskunsági Zab-székben 2013-ban és 2014-ben 

havi mintavételi gyakorisággal, nagy áteresztőképességű piroszekvenálással és mikroszkópos 

sejtszámolással, de csak a planktonikus pikocianobaktérium és eukarióta pikoalga közösségek 

változását követték nyomon. Ezek alapján azt lehet mondani, hogy mindkét állítás 

megfeleltethető a kapott vizsgálati eredményeknek. A látszólagos ellentmondás a fentebb 

felsorolt mintavételi és vizsgálati módszerek különbözőségéből fakadhat. 
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7. A dolgozat olvasói számára fontos üzeneteket, az egész munka jelentőségét kiemelő rész 

lenne a 2.9 Az extremofilekkel kapcsolatos mikrobiológiai kutatások jelentősége fejezet. 

Sajnos a dolgozatból nem derül ki, hogy mit lehetne kezdeni ezekkel az eredményekkel és ilyen 

irányú kutatásokat tervez-e a szerző a jövőben?” 

Az értekezésemben bemutatott kutatások kétségkívül elsősorban felfedező alapkutatásoknak 

tekinthetők, melyek korábban még sohasem vizsgált extrém élőhelyek szélsőséges környezeti 

feltételeihez alkalmazkodott prokarióta közösségek taxonómiai és anyagcsere sokféleségének 

a feltárására irányultak. Tudományos eredményeink közvetlen jelentőségét ezért az extrém 

környezetek mikrobiális ökológiai folyamatainak a megismerésében, az extremofilek 

különböző elemek biogeokémiai ciklusában való részvételének és lehetséges anyagcsere 

kapcsolatrendszerének a felvázolásában, valamint a tudomány számára új baktérium taxonok 

leírásában jelölhetjük meg, ahogy erre értekezésem 7. fejeztében röviden rámutattam. 

Kutatásaink gyakorlati alkalmazására a rendelkezésünkre álló erőforrások korlátozott volta 

miatt eddig még csak próbálkozások történtek, de természetesen nyitottak vagyunk az ipari-

biotechnológiai, mezőgazdasági vagy klinikai mikrobiológiai kutatási együttműködések 

irányába is. 

8. Némi magyarázatra szorulna, hogy a 132. oldalon felsorolt „általános következtetések” 

mennyiben tekinthetők új tudományos felismeréseknek? 

Értekezésemben a szélsőséges környezeti paraméterekhez alkalmazkodott extremofil 

prokarióta közösségek taxonómiai és anyagcsere sokféleségét feltáró vizsgálataink új kutatási 

eredményeit a tárgyalt témakörök sorrendjében a 6. fejezetben foglaltam össze. Ugyanennek a 

fejezetnek a végén, a 132. oldalon felsorolt „általános következtetések” véleményem szerint 

azért tekinthetők új tudományos felismeréseknek, mert ezek a szintetizáló megállapítások az 

egyes kutatásokon túlmutató, új megvilágításba helyezik a különféle extremofilekkel végzett 

laboratóriumi vizsgálatok mikrobiális ökológiai eredményeit.  

Végül még egyszer szeretnék köszönetet mondani bírálómnak opponensi munkájáért és  

kérem válaszaim elfogadását. 

 

Budapest, 2023. augusztus 30. 

 

 

Borsodi Andrea 
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