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A szérazfoldi edényes novények dontd tobbsége gyokerén keresztiil kiillonb6zé gombakkal
él mutualista szimbiozisban és ezt a funkcionalis, strukturalis egységet mikorrhizanak
nevezzik (Smith és Read 2008, Trappe 1996, Wang és Qiu 2006). A mikorrhizdk egyik
legfontosabb funkcidja, hogy a gomba segiti a ndvény tapanyagfelvételét a talajbol, és cserébe
asszimilatumokat és vitaminokat kap a novényt6l (Smith és Read 2008). Széamos egyéb
hatdsat is igazoltdk mar a mikorrhiza kapcsolatoknak, mind az egyedek, mind a tarsulasok,
mind 6koszisztémak szintjén.

Nagyon gyakori mikorrhiza tipus az ektomikorrhiza (EM), melyet altalaban t6mlds és
bazidiumos gombak — gyakran az (gynevezett ,,nagygombak™ — leggyakrabban fas szaru
novényekkel képzik, kolonizalva a gyokér kéregsejtjeinek intercellularisait és gyakran
gombakopenyt hozva létre a gyokéren (Smith és Read 1997).

A Foldon leginkabb elterjedt, leggyakoribb mikorrhiza tipus (Brachmann és Parniske
2006), az ugynevezett arbuszkuldris mikorrhiza (AM). Ezt a mikorrhizat az gyoker
kéregsejtekbe intracellularisan behatold, tobbszorosen elagazd, facskara emlékeztetd
gombakeépletekrdl, az arbuszkulumokrol nevezték el (Smith és Read 1997). Az 0Gsszes
szarazfoldi ndvénycsoportban taldlunk arbuszkularis mikorrhiza képzd novényeket (Wang és
Qiu 2006), de a kapcsolatot képz6 gombak minden esetben a valddi gombak Glomeromycota
torzsébe tartoznak.

A mikorrhizdk mellett gyakori gyokérkolonizalé gombak azok az endofitonok, amelyek
sOtét, melanizalt, szeptalt hifaik miatt a ,sOtét-szeptalt-endofitonok” (dark septate
endophytes, DSE) formacsoportba soroltatnak (Jumpponen ésTrappe 1998, Jumpponen 2001,
Mandyam és Jumpponen 2005). Habar a leggyakrabban tomlés gombakhoz tartoz6 DSE
gombak ndvénykapcsolatai a sz klasszikus értelmében nem mikorrhizak, hatasuk valtozatos
(Newsham 2011) egyes szélsdséges idGjarasu teriileteken gyakorisiguk ¢€s szerepiik
Osszemérhetd a mikorrhizakéval (Jumpponen 2001).

Az olyan éldhelyeken, ahol az abiotikus stressz jelentds, mint példaul a félszaraz, szaraz
teriletek, a mutualista gomba-névény kolcsonhatasok jelentésége is novekszik. Habar
sziilettek eredmények a szarazsdg mikorrhiza képzd gombakra gyakorolt hatasarol, a legtobb
Szérazsag stressz hatasat vizsgalo munka a ndévényekre fokuszal. Ugyanigy elmondhato, hogy
a gombak diverzitasara iranyuldo kutatasok kozott a (fél)szaraz teriiletek erdsen
alulreprezentaltak.

Jelent6s probléma, hogy kevés ismeretiink arrol, hogy mennyire tekintheték egyes
(fél)széraz teriiletek gyoOkérkolonizalo gombai specifikusnak az ¢élohelytipusra. Egy
egyértelmiien specializalt csoportot jelentenek a mikorrhiza-képz6 sivatagi szarvasgombéak



(Diez és mtsai. 2002, Kovacs es Trappe 2013), melyeknél a foldalatti termétest-képzés is
értelmezhetd egyfajta adaptacios jellegként.

Az OTKA 4ltal tamogatott kutatasok 6 iranyvonalait és célkitlizéseit vazlatosan az 1. abra
foglalja ossze. A péalydzat a harom fé interakci6 (AM, EM, DSE) mikocentrikus
vizsgalatat tiizte ki célul. Fontos celunk volt egy olyan modszer fejlesztése, mellyel az
interakciotipusok szimultan vizsgalhatok.
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KOMPOZICIONALIS DIVERZITAS
:> felmertilé taxonomiai
problémak megoldasa

SPECIFICITAS

Hosszu tavu cél: funkcionalis,

adaplacios vizsgalatok

1. dbra: A kutatés irdnyainak vazlatos attekintése.

Munkaink soran célunk volt annak a hipotézisnek a vizsgalata, hogy léteznek (fél)szaraz
¢l6helyekhez adaptalddott, specializalodott mutualista gyOkérkolonizal6 gomba-csoportok,
tovabba, hogy vannak ezeken a teriileteken az 6shonos névényekhez specializalodott
gomba-partnerek és generalistdk. Erre az Gshonos és az invazids novényeket kolonizalo
gombakodzosségek dsszevetésével kovetkeztethetiink, hiszen az invazids novények,
amennyiben gombapartnerrel élnek egyitt (Pringle és mtsai. 2009, Bever és mtsai. 2010),
feltehetden az adott teriilet generalista gombaival kapcsoltak.

Ez utébbi munkahipotézis alapjan végzett kutatasok korai eredményei vezetett arra, hogy
az invaziés novényeket kolonizdlo AM-gomba (AMF) kodzosségeket részletesebben is
vizsgaljuk.

A KUTATASOK SORAN HASZNALT ANYAGOK ES MODSZEREK VAZLATOS ATTEKINTESE

Az anatomiai vizsgalatoknal elsésorban fénymikroszkoépos modszereket hasznaltunk. A
gyOkerekben szintelenitéses (KOH, esetleg H20,) utan egyszerti festéssel (anilinkék) tettik lathatova a
gomba-strukturakat. Ektomikorrhizak esetében a morfotipusokat szeteromikroszkép alatt valogattuk, a
kopeny szerkezetét Nomarski (DIC) optikaval vizsgaltuk. Termétestek vizsgélatdndl a peridium
szerkezete, az aszkusz és aszkospora jellemz6it vizsgaljuk, szaraz, herbariumi anyagoknal rehidratacio
(viz, vagy 5%KOH - ez utébbi hatékonyabb, de egyes csoportoknal megvaltoztatja a spora
jellemzoket) utan gyakran festést (gyapotkék) alkalmazva. A spdéra ornamentacio vizsgalatahoz
pasztazo elektron mikroszkopiat (SEM) is alkalmaztunk. Az AMF ivartalan sporéakat talajbdl torténd



mosasos izolalas utan, tiszta és Meltzer reagenses PVLG-s lefedés utan vizsgaljuk DIC optikaval.
Ultrastruktura vizsgalatokhoz, mind gyokereknél mind termétesteknél, glutaraldehides fixalast
kovetéen Spurr-féle vagy durkupan migyantaba agyaztuk a mintakat és félvékony vagy vékony
metszeteket készitettlink. A szimultan vizualiziciohoz alkalmazott technika vazlatos modszertana az
adott eredmények bemutatasanal teszem meg.

Gombatorzseket termdtestekbsl vagy felszin  sterilizdlt (H.O,, vagy HOCI és etanol)
gyokérdarabokbdl izolaltunk, leginkabb MMN téptalajon. Az in vitro kisérleteknél felszin sterilizalt
magokbol nevelt novénykéket fertdztink a vizsgalni kivant gombatorzsekkel — zart, taptalajos
rendszerekben, kontrollalt kérilmények kdzott.

A molekuléris filogenetikai, taxondémiai és diverzitdsi vizsgalatoknal teljes DNS vontunk ki az
EM-ekbdl, gyokerekbdl (in planta AMF vizsgalatok), izolatumokbol vagy termétestekbdl. Ezekhez
vagy a klasszikusnak szamitd6 CTAB pufferes eljarast vagy DNS kivono kiteket hasznaltunk (EZNA
Omega, Qiagen). A vizsgalatok céljatdl és az Osszehasonlitandd adatoktol fiiggden kiilonbozo
szakaszait amplifikltuk polimerdz lancerakcidval (PCR) elsdsorban a magi riboszomalis RNS-t
kodold gén-komplex (nrDNS; (SSU, ITS, LSU)) esetleg egyéb génszakaszok (pl. RPB1) megfeleld
régidit. Ezeket direkt szekvenal(tat)tuk (esetleg tébb részletben, ha az amplikon hossza megkdvetelte),
vagy amennyiben a diverzitds vizsgéalata volt a cél, vagy a minta megkovetelte, klonozas utan
szekvenaltunk, esetleg a klonok egy eldsziirés (RFLP) utan keriiltek szekvenalasra. Filogenetikai
szdmitasok esetén megfeleld adatbazis (homolog szekvencidk példaul adott csaladbol vagy rendbdl)
kialakitasa, illesztése (mafft, prankster) utdn maximum likelihood mddszerrel (Modeltest, jModeltest)
valasztottuk ki a legjobban illeszked6 nukleotidszubsztiticios modellt, majd ezt hasznaltuk genetikai
tavolsag szamitasra és ebbdl Neighbor-Joining (NJ) modszerrel szadmitottunk fat. Maximum-
Likelihood, Maximum-Parszimonia és Bayes MCMC modszerrel is kalkulaltuk torzsfakat, becstlve az
elagazasok megbizhatdsagat (bootstrap, posterior valdsziniiség). Diverzitasi vizsgalatoknal a kimérak
tesztelése utdn megfeleld ,,treshold” értékkel klasztereket (MOTU) hoztunk létre, és kiilonbozo
szdmitasokat végeztiink (pl. mintavételi elegenddség, diverzitasok) elsdsorban a mothur program
(Schloss és mtsai. 2009) segitségével. A nyilvanos adatbazisokat (pl. GenBank, unite) hasznaltuk és
ezekbe a publikalt adatainkat deponaltuk.

Az ,uj-generacios” szekvenalason alapulé munkainknal Roche-féle piroszekvenalasi technikéat
alkalmaztunk, ,Lib-L” kémiaval, a ,mid” azonositokkal és megfelel6 adapterekkel ellatott
amplifikacios primereket alkalmazva. Volt munka (EM NGS alapd munkék) ahol az NGS
szekvendlast szolgaltatd labor végezte, mig mashol (AMF mikroskédla) a munkat a nemzetkozi
egylittmiikodé laborunkkal k6zosen mi végeztik, a teljes folyamatot az ELTE Bioldgiai Intézetének
genomikai laboratériuméaban fejezve be.

ARBUSZKULARIS MIKORRHIZAKEPZO GOMBAK (AMF)

A bordka

Az AMF kozosségek vizsgalatanal a legnagyobb 1élegzetvételi munka soran harom
alfoldi teriileten a k6zonséges bordka (Juniperus communis) AM gombéinak dsszehasonlitasat
végeztik el. A harom homokteriiletr6l (Bugac, Fiilophaza, Tatarszentgyorgy) 10-10 megjel6lt
Juniperus communis egyedrél gytjtottiink gyokérmintat egy-egy tavaszi, nyari és 6szi mintat
harom év alatt. A borokat kolonizal6 AMF-ek molekularis diverzitasi vizsgalataihoz az
nrDNS SSU egy szakaszat (~550 bp) szaporitottuk fel az NS31-AM1 primer par (Simon és
mtsai. 1992, Helgason és mtsai. 1998) segitségével. Osszesen 91 gyokérmintabol (egy helyrdl
meg kellett ismételnink a mintavételt) sszesen 2953 klon RFLP vizsgalata utan 1728-at
vélasztottunk ki szekvenalasra, ebbdl 1512 bizonyult megfelelé mindségiinek, ebbdl a
kevesebb, mint 6% kiméra és inkorrekt ,reading”, és kevesebb, mint 2.25% aspecifikus
amplikon kizardsa utan 1445 AMF szekvencia maradt. Ebbdl 427 volt egyedik (,,unique”)
szekvencia; 1,5%-0s eltérés szintjén definialt 78 MOTU-ba, az Opik-féle (Opik és mtsai.
2010) ,,virtualis taxonokbol” 42-VTX-be rendezédnek. Az AMF nagyrészt ismert, mas



tertletekrél is kimutatott AMF-ek, viszont csupan 37%-uk tartalmaz ismert, leirt taxonok
szekvencidit, a tobbi csak szekvencia szinten ismert AMF leszarmazasi vonalakat képvisel.
Az AMF kozosségek szerkezetét sem a teriiletek, sem az évszakok nem befolyasoltak (2.
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2. dbra: NMDS elemzések 78 MOTU prezencia-abszencia adatai alapjan. A: Evszakok
(lila kor: 6sz; piros kereszt: nyar; kék négyzet: tavasz) B: mintavételi teruletek (zold x:
Bugac; fekete kor: Fulophaza; sotétkék csillag: Tatarszentgyorgy) szerint.

abra). Ezek az elsé olyan eredmények, melyek az AMF kozosségek szezonalitasat 3 év
adatain alapulva vizsgalték, hasonld eredménnyel, mint amire egy éves vizsgalatok (Davison
és mtsai. 2012) jutottak.

A molekularis munkalatok kiegészitéseként minden boroka egyed anI talajmlntat
gyljtottiink, hogy vizsgaljuk, a csoport mely fajait tudjuk
azonositani a talajban talalhaté ivartalan sporajuk (3.
abra) alapjan. A vizsgalat a talajmintakbdl kdzvetlenil és
azoknak csapdandvényekkel vald egyitt tartasa utan
tortént. A korabbi hasonlé vizsgalathoz képest (Takacs és
Bratek 2006) tobb faj, 28 ismert és keét, feltehetéen a
tudomanyra Uj AMF faj sporaja keriilt el6 a
mintakbol. Az nrDNS lokuszokkal (SSU, ITS, LSU)
vegzett molekularis taxonomiai vizsgélatai azt mutatjak,

hogy Gj fajok a Diversispora nemzetséghe tartoznak (1. 3 abra: Glomus aureum kiskunsagi
tablazat). homoktalajbél izolalt klamidosporéja.

Fotd: Balazs K. Timea

Invazios névények

A generalista csoportok kiszliréséhez megkezdtiik a teriileten invazios AMF képz6
novenyek vizsgalatait, melynek soran a fent emlitett teriileteinken gyjtott Ailanthus altissima
és Ambrosia artemisiifolia gyokerekben vizsgaljuk az AMF diverzitast. Mind a fll6phazi,
mind a tatarszentgyorgyi teriileten gyiijtottiink mintakat, és ~800 AMF szekvencia alapjan
agy latszik, hogy a gyakori AMF leszarmazasi vonalak (mint pl. a Glomus (Rhizophagus)
intraradices/irregulare) generalistak, azok mind az 6shonos, mind az invazidés ndvények
gyokereibdl kimutathatok voltak. Ezen adatok interpretalasat nagymértékben neheziti, hogy a
talaj heterogenitasai egyértelmtien befolyasolhatjdk az AMF kozosséget, és igy akar Kis



tavolsadgokra 1évd egyedek/fajok esetében sem biztos, hogy a ndvények faji hovatartozasa
hatarozza meg az esetleges in planta AMF kdzosségek kiilonbségeit.

Mikroskala vizsgalatok

A tatarszentgyorgyi teriileten két borokabokorba is belenétt egy-egy balvanyfa (Ailanthus
altissima). Ez lehetévé tette, hogy mindkét bokornal olyan Kkis térfogatl talajmintakat
vehessunk (~0,25 1), melyben mind a Juniperus, mind a balvanyfa gyokerei megtalalhatok
voltak. A két faj gyokerei konnyen megkllonboztetheték egymastdl és egyéb, a
kornyezetiikben esetleg eléfordulo fajok gyokereitdl is. Ilyen dsszefonddd gyokerek esetében
feltételezhettlik, hogy az esetleges AMF kodzosségbeli kilonbségeket a ndvenyfajok
okozhatjak. Hét mintapar LSU régidra iranyulé (da Silva és mtsai. 2006) diverzitasvizsgalata
soran 600 megfelel6 mindségii AMF szekvenciat kaptunk klonozas és Sanger-szekvenalas
utdn. Az LSU gén ezen szakaszara nincs elfogadott és altalanosan hasznalt ,,treshold” érték a
MOTU-k kijel6léséhez, ezért Arthur Schissler munkacsoportjanak adatbazisat hasznélva, a
Diversispora nemzetséget figyelembe véve, meghataroztunk egy olyan kiisz6bét, mely
hozzavetdlegesen megfeleltetheté fajoknak. Ezzel a 3%-0s kuszobértékkel 70(!) MOTU-t
kaptunk a 7 mintaparbdl (innen 55 MOTU-t mutattunk ki a Juniperus SSU alapu
munkakban). A nagy csoportok (mint példdul a Glomus (Rhizophagus)
intraradices/irregulare) generalistdnak mutatkoztak (Gaspar és mtsai. 2012).

Habéar a teljes mintara és a bokor-parokra minta-telitést megkozelitéleg megkaptuk, az
egyes mintadkra nem, ami elbizonytalanitja a kovetkeztetéseinket. Ezért NGS elemzést
inditottunk, a da Silva féle LSU primereket hasznalva (ezen primerek elsé ilyen jellegii
hasznédlata az AMF kutatasokban). Itt 8 mintaparbol sikerult az amplifikacio és
konyvtarkészités, az ekvimolaris elegyités utan, sikeres emPCR-t és futtatas (Roche Junior
platform) kovetéen, a mindségi sziirés szigorusaganak fliggvényében 60-90 ezer szekvenciat
kaptunk (a szekvenciak értékelése folyamatban van).

Primerrendszerek 6sszehasonlito elemzése

Amint az fentebb és a taxondmiai munkékban is lathatd, szamos primerrendszert
publikaltak, mint az AM gombéakra specifikus PCR primereket. Feltételeztiik, hogy a
kiilonboz6é primerekkel végzett diverzitas-vizsgalatok Kkiilonb6z6 eredményekre
vezetnek. Ennek tesztelésére négy primerrendszert teszteltiink egy 14 fajbdl all6 mesterséges
AMF-koz0sségen. Az SSU-ra iranyul a leggyakrabban hasznalt NS31-AM1 (Simon és mtsai
1992, Helgason és mtsai. 1998) és az AML1-AML2 (Lee és mtsai. 2008) primerpér, az SSU
57 részét6l és az LSU 3’ részéig amplifikalja az ntDNS-t a Krlger és mtsai (2009) altal
(2006) altal tervezett primer. A publikalt ,,annealing” hémérsékleteket €s az optimalis
reakciokorilményeket alkalmaztuk, és klonozas utdn minden esetben 96 klént szekvenaltunk.
Az eredmények jelentOs kiilonbségeket mutattak a leghatékonyabb rendszer (da Silva és
mtsai. 2006) is csak hat fajt mutatott ki (Kovacs és mtsai. 2012).

Ecuador

2009 tavaszan expediciot sikerilt szervezniink, melynek célja az volt, hogy mintakat
gyljtsiink dél-ecuadori magashegységi széaraz teriiletekrdl és vizsgaljuk az ott eléfordulo
AMF kozosségeket. Az egyik teriiletrdl sikeriilt tovabbi vizsgalatokra alkalmas mintakat
gyljteni: a Catamayo folyd volgyében harom mintavételi helyrél Osszesen 6 ndvényfaj



(Baccharis sp., Stachytarpheta steyermarkii, Croton
wagneri, Euphorbia sp., Gaya calyptrate, Peperomia
peltigera) két-két egyedét mintaztuk. A fajok AMF
kolonizacioja egyértelmii kiilonbségeket mutatott. A
molekuléris diverzitasi vizsgalatokhoz egy Ujabb, de
szintén az nrDNS SSU szakaszra iranyuld primer
rendszert (Lee és mtsai. 2008) hasznaltunk. A nyert 350
AMF szekvencia 49(!) MOTU-ba rendez6dott 1,5%-0S
otreshold” alkalmazasaval, és sikeriilt Kilonbséget
kimutatnunk a legalacsonyabban és legmagasabban
(700 m szintklonbség) fekvé mintavételi helyek
kozott (Kovacs és mtsai. 2010a) (4. abra). Nagy
valésziniiséggel teljesen 1j ,,virtualis taxonokat” (Opik
és mtsai. 2010) is sikerillt kimutatnunk a tertleten. A
gyokérmintak mikroszképos vizsgalatai viszont meglepd
eredményre vezettek: a DSE kolonizacié szinte
minimalis mértéki volt.

Uj taxonok leirasa
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4. abra: A Catamayo folyé (Ecuador)
volgyébdl gylijtott novények in planta
AMF SSU szekvencia diverzitasanak
vazlatos bemutatasa egy NJ fan. A kék
és piros jelolés a két legtavolabbi
mintavételi teriiletrol szarmazo
szekvenciékat jelolik

Prof. Janusz Btaszkowskival (Szczecin, Lengyelorszag) az alfoldi AMF sporaizolalasokra
irdnyuld egytittmitkodéstink mellett az altala homokdiinékrél izolalt, morfologiajuk alapjan
feltehetéen 1j AMF taxonok molekuléris filogenetikai jellemzését végezve dolgoztunk egyiitt.
A beszamolasi idészakban sikerilt a fentebb mar emlitett taxonok mellett szdmos Gj fajt
leirnunk illetve mas esetekben ezek leirasa folyamatban van (1. tablazat).

1. tblazat: Munkaink soran leirt, leiras folyamataban 1év6 és a kozeljovében leirasra keriild 1j
Glomeromycota fajok attekintése. A nemzetségek elnevezésénél az eredeti publikiciokban szerepld
nevek keriltek megadéasra, a Glomus nemzetség revizidja sok esetben Uj kombinaciokat

eredményezett.

Uj AMF fajok

Glomus achrum Btaszk., D. Redecker, Koegel, Schiitzek, Oehl & Kovacs, sp. nov.!
Glomus bistratum Btaszk., D. Redecker, Koegel, Symantcik, Oehl & Kovécs, sp. nov.!

Glomus perpusillum Blaszk. & Kovacs, sp. nov.?
Glomus africanum Btaszk. & Kovécs, sp. nov.?
Glomus iranicum Btaszk., Kovacs & Balazs, sp. nov.?

Paraglomus majewskii Btaszk. & Kovacs, sp. nov.*

Septoglomus fuscum Btaszk., Chwat & Kovacs, Ryszka, sp. nov.®
Septoglomus furcatum Btaszk., Chwat & Kovacs, Ryszka, sp. nov.°

Diversispora (j fajok G.235 és G.238°

1 Blaszkowski és mtsai. 2009a, 2 Btaszkowski és mtsai. 2009b, 3 Btaszkowski és mtsai. 2010.,

4 Blaszkowski és mtsai. 2012, ° Btaszkowski és mtsai. 2013
6 Baldzs, Btaszkowski, Gaspar, Lukécs, Kovacs (in prep)



Erdekesség, hogy sok esetben a tengerparti homokdiinékbdl izolalt AMF fajok
molekuléris diverzitéasi vizsgalatok alapjan mas él6helyekrol is el6kertiltek — tobbek kozott
Magyarorszagrol szarmazé mintakbol is, mint példaul a G. achrum faj (Btaszkowski és mtsai.
2009a), melyet azonositatlan AMF-ként korabban a kunfehértdi erdében €16 virginiai holdruta
gyokereiben mutattunk ki (Kovéacs és mtsai. 2007; OTKA D048333).

Publikaciok

Az AMF vizsgalatok témajaban megjelent cikkek és egyéb publikéaciok = feltdltve a palyazati
rendszerbe.

Az AMF vizsgélatok témajaban négy eldkészitett kézirat publikaldsa varhatd: a Juniperus, a spora-
alapl, a mikroskala és a primerrendszer 6sszehasonlitd vizsgalatok eredményeit bemutatd kéziratok.

Résztvevik, egyiittmiikodések

A munkéakban részt vett hallgatok: Baldzs Timea (szakdolgozat / helyi TDK, helyezés/; PhD);
Gaspar Bence (szakdolgozat /TDK kilondij, OTDK helyezés/); Lukéacs Alena (szakdolgozdként
részben).

Egyiittmiikodések: Prof. Janusz Btaszkowski (Szczecin, Lengyelorszag); Prof. Francois Buscot és
Dr. Tesfaye Wubet (UFZ-Helmholtz, Halle, Németorszag).

EKTOMIKORRHIZAK

F6 cél a Fulophdza melletti félszaraz homokteriileten az ektomikorrhiza-képzé gombak
(EMF) diverzitasvizsgalata volt. Munkank soran az 6éshonos naprozsa (Fumana
procumbens), rozmaringleveli fiiz (Salix rosmarinifolia) és fehér nyar (Populus alba)
valamint a tajidegen feketefenyé (Pinus nigra) EM gombapartnereit vizsgaltuk és
hasonlitottuk dssze.

A fiilophazi homokpusztagyepb6l az EM gomba termétesteket IS gylijtottiink,
azonositottunk, ezekbdl torzseket izolaltunk. Ezek mellett a teriiletrdl Nagy G. Laszl6 altal 10
év soran gyujtott termdtestek ITS ,,barcoding”-jat is elvégeztiikk. A termotestekbdl nyert ITS
szekvencidkat az EM-akbdl nyert gomba ITS szekvencidkkal és az talajbdl nyert (NGS)
gomba ITS szekvenciakkal vetettiik 6ssze (MOTU-k azonositasa).

Mind a négy ndvény foltjaibol talajmintakat vettink fel furatos mintavevo segitségével. A
naprézsa minden egyes EM-4jat legytijtottiink, a masik harom vizsgalt n6vény EM-ait pedig
talajmintanként morfotipusokba soroltuk, és morfotipusonként fixaltunk mintakat. A
kozossegek jellemzésére jobb lett volna a randomizalt EM gyiijtés, de a nyar és a fiiz gyokerei
olyan mértékben ,,csomosodtak” Ossze, hogy nem lehetett randomizalt EM véalogatést
megvaldsitani. Furatonként minden morfotipusbdl (vagy mintdbdl — Fumana) DNS izolalas
utan a magi riboszomalis DNS ITS régiojat szaporitottuk fel és szekvenaltattuk.

Osszesen 224 talajminta (Fumana: 98 (két foltbdl), Salix: 33 (két foltbdl), Populus: 33
(két foltbdl), Pinus: 60 (egy foltbol)) feldolgozasa tortént meg. Tobb mint ezer EM-alt
gyokerveget ,.gyujtottink le” Fumana mintakbol; 586, 435, illetve 121 morfotipust
kilonitettink el 6sszesen a talajmintakbdl a Salix, Populus, valamint a Pinus esetében. Az
ektomikorrhiza mintakbol 6sszesen 919 hasznalhatdé gomba ITS szekvenciat kaptunk



(Fumana: 325, Salix: 292, Populus: 183, Pinus: 119). A kapott szekvenciak rendre 28, 58, 50,
és 26 molekuléaris taxondmiai egységbe (MOTU) rendezédtek (Seress és mtsai. 2012).

Taléltunk olyan gombékat, amelyek csak egy-egy vizsgalt novény gyokerein el6fordulo,
specialista EM gombak, ilyenek példaul a feketefeny6hoz kapcsolt, a teriileten tajidegen
Rhizopogon és Suillus fajok (Seress és Kovéacs 2010).

Azonositottunk tobb, 6shonos és  tajidegen ndvenyeket egyarant kolonizalo,
generalistanak tekinthet6 EM képzé gombat (példaul Geopora arenicola, Inocybe dunensis).
Olyan EM gombakat is sikerult kimutatnunk, melyek kordbban nem voltak ismertek a
teriiletrol (példaul Tuber és Tomentella fajok).

A munka soran a fiilophazi homokpusztagyepbdl gyijtott tobb, mint 180 darab
termdtest, koztuk tobb, mint 90 darab EM gomba termétest ,,barcoding”-ja tortént meg A
termotest ITS szekvencidkbol 1étrehozott sajat adatbazis nagyon hasznosnak bizonyult a
terlileten talalt EM-4k azonositdsdhoz, hiszen olyan EM-4k is voltak ezek kdzott, amelyek
azonositasahoz nem volt megfeleld referenciaként szolgaldo ITS szekvencia a nyilvanos
szekvencia adatbazisokban (példaul Inocybe javorkae).

Szamos EM képz6 gombafaj a teriileten gy(ijtott termotesteibol izolaltunk torzseket, kozel
20 EMF izolatum all a rendelkezésunkre.

A talajbdl kiinduld NGS vizsgalatokra Dr. Geml Jozsef (Leiden, Hollandia) biogeogréfiai
projektjéhez kapcsolodva nyilt lehetOségiink, melynek soran egy feny6 és két-két Salix,
Populus és Fumana foltbdl vettink mintdkat, foltonként 20 talajmintat
kevertiink/homogenizaltunk, majd ezekbdl indultak ki az elemzések. ITS adatokkal egyiitt
elemezve az EM adatokat szigori elveket kovettink az EM taxonok (MOTU-k)
azonositasara, és igy, a négy novényrol osszesen 124 EMF MOTU-t jel6ltink. Az adatok
részletes értékelése folyamatban van, de az mar most is latszik, hogy a leginkabb a kitett, nyilt
Fumana foltok térnek el EMF gombakdzdsségeik szempontjabol a masik hdrom névényt6l.

Publikaciok

Az EM vizsgalatok témajaban megjelent cikkek és egyéb publikaciok = feltdltve a palyazati
rendszerbe.

Az EM vizsgélatok témajaban két eldkészitett kézirat befejezése varhatd: a fuldphazi terllet
dsszehasonlit6 vizsgalata és Inocybe fajok EM jellemzésének bemutatasa.

Résztvevok, egyiittmiikodések

A munkakban részt vett hallgatdk: Seress Diana (szakdolgozat /TDK, OTDK helyezett/; PhD); Lukacs
Alena (szakdolgozat /TDK helyezett, OTDK kuléndij/); Németh Julianna (szakdolgozat /OTDK
kuléndij/).

Egyiittmiikodések: Dr. Geml Jozsef (Leiden, Hollandia), Dr. Nagy G. Laszl6 (Clark University, USA).

SOTET SZEPTALT ENDOFITONOK (DSE)

A bugaci, fulophazi és tatarszentgyorgyi terilleteken nyolc honos (Stipa borysthenica,
Festuca vaginata, Populus alba, Ephedra distachya, Fumana procumbens, Helianthemum
ovatum, Juniperus communis, Medicago minima) és harom invazids ndvényfaj (Ailanthus
altissima, Ambrosia artemisiifolia, Asclepias syriaca) gyokereib6l izolaltunk gombatorzseket.
A telepek jellemz6i alapjan izolaltuk az egyes mintakrol szarmazo gombakat, és mintanként a



kiilonb6z6 izolatumok nrDNS ITS szakaszat szekvenaltuk. A munkak elsé szakaszaban tObb
mint 300 torzset izolaltunk és ezek kozil 241 ITS szekvenciajat hataroztuk meg (Knapp és
mtsai. 2012.). Kiilonb6z6é rendekbe (Pleosporales, Eurotiales, Hypocreales, Helotiales,
Xylariales) tartoz6 gombékat sikerllt izolalni. gombakdzdsségeihez. Némelyik toérzs ITS
szekvencidja teljes egyezést mutatott félszaraz, félsivatagos teriiletek gyokérkolonizald
gombaival. A torzsek tulajdonsagainak in vitro tesztelését is elvégeztiik. Poréhagyma
novénykéket fertdztiink az ITS szekvencidk alapjan kapott f6 csoportok (0sszesen 41
,lineage”, 16 ,,csoport” /t6bb, mint 2 izolatum/) reprezentans torzseivel (6sszesen 59 torzs),
hogy vizsgaljuk, a gomba (i) kolonizélja-e a gyokereket, (ii) ez a kolonizécié eredményez-e
barmiféle negativ hatadst a névény ndvekedésében, és (iii) létrehozza-e a gomba a DSE
formacsoportra jellemz6 mikroszlerociumokat a gyokerekben. Tobb csoport egyértelmiien
endofitonnak bizonyult és ezek kozill szdmos esetben igazolhaté volt, hogy a gombak
mikroszklerociumokat hoztak létre a gyokerekben. A 241 izolatum ~60 %-a adddott DSE-
nek. Hozza kell tennink, a DSE interakciok jellemz6éinek altalanosan ismert variabilitasa,
gazdandvény és abiotikus kortilményfliggése miatt (Newsham 2011) feltételezhetjik, hogy a
nem DSE gombaként kezelt torzsek is lehetnek DSE-k, vagy legalabb endofitonok
Htermészetes” korilmények kozott. Az AMF vizsgalatok harom terletének jeldlt Juniperus
egyedeir6l izolaltunk gombakat, hogy vizsgdljuk a DSE-k szezonalitidsat és terilet
specificitasat. Nem talaltunk olyan ,,nem-singleton” DSE csoportot, amiben ne fordult volna
el6 legalabb két teriiletrdl és évszakbol szarmazo izolatum (Knapp és mtsai. 2012).

Hasonléan ehhez, mind az invazids €és 6shonos novényekbdl is eldkeriiltek a tobb
reprezentanssal bir6 DSE csoportok — ezek alapjan ezeket a DSE gombakat egyértelmiien
generalistaknak tekinthetjiik. Ezek az eredmények elég alapot biztositanak ahhoz, hogy az
izolatum-gytijtemény leggyakoribb gombait funkciondlis kisérletekhez hasznaljuk.

Az eredményeink azt mutattak, hogy a félszaraz homokterileteink DSE kozosségének
»core” tagjai generalistak, nem mutatnak sem terllet specificitdst sem szezonalitast.
Réadasul megegyeznek észak-amerikai félszaraz fiives teriiletek DSE ko6zosségeinek 6
tagjaival. Ez alapjan kiterjesztettiik a kordbban az észak-amerikai gyepekre vonatkoztatott
hipotézist, azzal, hogy feltételezhetd, hogy a (fél)szaraz gyepek DSE kozosségei globalisan
hasonlo ,,core” tagokkal birnak.

A kutatasok ezt kovetd szakaszaban az ntDNS ITS szakaszara tervezett diagnosztikai PCR
segitségével célzottan izolaltunk négy DSE csoportbol (Cadophora, Rhizopycnis, Periconia,
Pleosporales csoport), majd az izolatumokon Inter Sample Sequence Repeat (ISSR)
elemzéseket végeztink a gombakon altalanosan hasznalt primerek segitségével. Habar a
modszer — amint az varhat6 is volt — a csoportok nagyobb variabilitasat mutatta ki, mint az
ITS szekvencidk elemzése, az kapott csoportok sem mutattak dsszefliggést gazdandvényekkel,
évszakokkal vagy mikrohabitatokkal (Knapp és Kovacs 2012; Knapp és mtsai. 2013).

Publikaciok

A DSE vizsgélatok téméajaban megjelent cikkek és egyéb publikaciok = feltdltve a palyazati
rendszerbe.

Résztvevik, egyiittmiikodések

A munkakban részt vett hallgatok: Knapp Daniel (szakdolgozat /TDK, OTDK helyezett/; PhD); Zajta
Erik (jelenleg szakdolgozd).



SIVATAGI SZARVASGOMBAK

A foldalatti termOtestképzés értelmezhetd egyfajta szaraz él6helyekhez valoé adaptacioként
is, mely elény lehet a gombanak példaul sporaszoras szempontjabol kedvezétlen koriilmények
kdzotti ivaros szaporodasaban, terjedésében. Nem véletlen, hogy példaul ausztral (fél)szaraz
teruleteken aranyaiban is joval tobb foldalatti term6testképz6 ,,nagygomba” fajt talaltak tobb
évtizedes modszeres mintaveétellel, mint fold folottit (Trappe, nem publikalt adatok). A valodi
szarvasgombakat (foldalatti termétestii  tomlésgombak) —altalanosan  (ekto)mikorrhiza
képzbknek tartjuk, igy (fél)szaraz teriileteken, mint mutualista partnerek nagyban segithetik a
novényeket, és emellett a termoétestek fontos taplalékul szolgalnak a sporaikat terjesztd
mikoféag allatoknak. A helyi (6s)lakossag életében is alapvetd szerepet jatszanak a sivatagi
szarvasgombak (Trappe és mtsai. 2008a,b , Alsheikh 1994). Sivatagi éléhelyekhez
adaptalddott leszarmazasi vonalak tébbszor is megjelentek a csészegombék rendjének
alkalmazkodas genetikai hattere nem tal bonyolult.

A sivatagi szarvasgombakra iranyul6 egyik munkank soran bizonyitast nyert, hogy mind
délafrikai, mind ausztrél sivatagokban is élnek a Mattirolomyces nemzetsegbe tartozo
szarvasgombdak (Trappe €s mtsai. 2010a,b). Ez a nemzetség sokadig monotipikus volt,
egyediili képvisel6je a hazankban gyakori homoki szarvasgomba (Mattirolomyces terfezioides
= Terfezia terfezioides) faj volt. A gomba legtébb gytjtése a Karpat-medencébdl keriilt
dokumentalasra, ahol elsdsorban homokos talajok elegyes akacosaiban gyljtik — tobbek
kozott alfoldi teriileteken.

A homoki szarvasgomba termétestének ultrastruktira vizsgélatai sordn az altalanos
Pezizaceae karaktereket talaltuk, a csaladban viszont el6szor mutattuk ki szégletes Woronin-
testek jelenlétét (Healy és Kovacs 2010). Az altalanos jellemz6k mellett szamos aprd
kilénbség mutatkozott a 2003-ban tévesen ebbe a nemzetségbe sorolt Mattirolomyces
tiffanyae jellemzo6itél. (Healy 2003). A reszletes revizié sordn Kiderilt, hogy ez a gomba
valgjaban egy Uj nemzetség (Temperantia) képvisel6je (Kovacs és mtsai. 2011a). A faj
feltiinése és a legismertebb sivatagi szarvasgomba nemzetség (lasd alabb), az Eszak Amerika
tertiletérdl leirt harom Terfezia fajra irdnyitotta figyelminket, ezek kozil egy, a T. gigantea
Eszak-Amerika és Japan teriiletén rendszeresen gytijtott faj. Igazoltuk, hogy ez az Asa-Gray
diszjunkciét mutaté taxon nem sorolhatd a jelenleg ismert nemzetségek egyikébe sem (2.
tablazat). Ezen tilmenden, nem is a Pezizaceae (mint a valodi Terfezia fajok), hanem a
Morchellaceae csaladba tartozik (Kovacs és mtsai. 2008). A masik két észak amerikai faj sem
tartozik a Terfezia nemzetségbe, egyikik szd&méra (T. longii) egy Uj nemzetséget (Stouffera)
irtunk le, a masik (T. spinosa) viszont a Mattirolomyces nemzetségbe tartozik (Kovacs és
mtsai. 2011a) (2. tablazat). Erdekesség, hogy az utobbi faj pakisztani gytijtésekbél is
elokertilt (Kovacs és mtsai. 2011a). Ausztraliai és dél-afrikai sivatagos teriileteken gyiijtott
szarvasgombak vizsgalatai soran, molekularis taxonomiai mddszerekkel sikerult a
Mattirolomyces nemzetséget mind Ausztraliabol, mind Dél-Afrikabol kimutatni (Trappe €s
mtsai. 2010a,b). Kdzben egy ujabb azsiai anyagrol is siker(lt igazolni, hogy a Mattirolomyces
nemzetségbe tartozik (Kovacs és mtsai. 2010b), igy ma ez a foldalatti nemzetség sokkal
elterjedtebb, mint ahogy azt akar 10 éve is gondoltuk. A Mattirolomyces nemzetséget
1971-ben alnemzetség szinten a Terfezia nemzetségbe soroltak, de a molekularis filogenetikai
vizsgalatok egyértelmiien mutatjak: a nemzetség 6nallé és elkilonul a Terfezia nemzetségtol.
A Terfezia fajok azért érdekesek a kutatasaink szempontjabol, mert elsésorban szaraz
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tertileteken élnek, a legismertebb sivatagi szarvasgombék tartoznak ide. Herbariumi anyagok
feldolgozésakor vizsgaltuk a spanyolorszagi Terfezia fajok valtozatossagat (Kovacs és mtsai.
2011b). A gyljtemény-revizid sordn igazoltuk, hogy a nemzetség bizonyos fajai jol
azonosithatdk (pl. T. arenaria, T. claveryi), de a sejtes (pszeudoparenchimatikus) peridiumd
és tlskés spordju Terfezidk nagyon valtozatosak. A tobbek &ltal szinonimanak tekintett T.
leptoderma elkilondl, azonosithaté faj, de szamos leszarmazési vonalhoz mar nem
kapcsolhatd egyértelmii morfologiai bélyeg, raadasul az végképp nem eldonthetd, hogy a
szamos érvényes név, leirt faj koziil melyik kothet6 az egyes kladokhoz. (5. abra, Kovacs és
mtsai. 2011b). Ezeket ezért a legmegfelelobb T. claveryi faj-komplexként kezelni. A munka
soran nagyfokld termétesten beliili ITS heterogenitast talaltunk egyes termdétestekben,
célzott klonozéson alapuld vizsgalatainkkal akar 2-7 kiilonboz6 ITS tipust mutattunk ki egy
mintabol, 1-12(1) nukleotidnyi maximalis kilénbséggel (Kovacs és mtsai. 2011b). Mar a
fénymikroszkopos munkaknal kittint néhany Terfezia-példany egyedi karakter-kombinécidja:
sejtes szerkezetli peridiumuk és halézatos mintaju sporajuk volt. Retikulat sporaja csak a T.
claveryi fajnak van, annak viszont teljesen mas szerkezetli a peridiuma; az egyedinek gondolt
spora-ornamentacié miatt feltehetéen a rutin hatarozds sordn ezt nem ellendrizték. Az
egyedek a molekuléris taxonomiai vizsgalatok soran is elkulonultek, egy Gj fajt irtunk le
szamukra, melyet T. alsheikhii-nek neveztiink el (2. tablazat, Kovacs és mtsai. 2011b).

2. tablazat: A projekt soran leirt 1j foldalatti termdtesti Ascomycota taxonok és a reviziok soran létrehozott
Uj kombin&cidk attekintése.

Uj taxonok és kombinaciok

Imaia Trappe & Kovacs, gen. nov.!
Imaia gigantea (Imai) Trappe & Kovacs, comb. nov.!
= Terfezia gigantea Imai

Mattirolomyces Fischer
Mattirolomyces austroafricanus (Trappe & Marasas) Kovacs, Trappe & Claridge, comb. nov.23
= Terfezia austroafricana Trappe & Marasas
Mattirolomyces mexicanus Kovacs, Trappe & Alsheikh, sp. nov.*
Mattirolomyces mulpu Kovacs, Trappe & Claridge, sp. nov.?
Mattirolomyces spinosus (Harkn.) Kovéacs, Trappe & Alsheikh, comb. nov.
= Terfezia spinosa Harkn.

Stouffera Kovacs & Trappe, gen. nov.*
Stouffera longii (Gilkey) Kovéacs & Trappe, comb. nov.*
= Terfezia longii Gilkey

Temperantia K. Hansen, Healy & Kovécs, gen. nov.*
Temperantia tiffanyae (Healy) K. Hansen, Healy & Kovéacs, comb. nov.*
= Mattirolomyces tiffanyae Healy

Terfezia (Tul. & C. Tul.) Tul. & C. Tul.
Terfezia alsheikhii Kovacs, M. P. Martin, Calonge, sp. nov.®

Ulurua Trappe, Claridge & Kovacs gen. nov.2
Ulurua nonparaphysata Trappe, Claridge & Kovacs sp. nov.?

1 Kovécs és mtsai. 2008, 2 Trappe és mtsai. 2010a, 3 Trappe és mtsai. 2010b,
4 Kovacs és mtsai. 2011a, ° Kovacs és mtsai. 2011b
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Feltehetben ez a  hatarozési  rutin
eredményezte azt is, hogy T. claveryi
példanyként volt deponadlva a madridi
herbariumban egy homoki szarvasgomba
példany, amit Madrid belteriiletén gytjtottek —
ez jelenleg a homoki szarvasgomba legdélebbi
¢s legnyugatabbi eldfordulasa (Kovacs ¢és
mtsai. 2009).

A (fél)széraz teruletek szarvasgombain
folyé6  jelenlegi  munkaink  ausztraliai,
részletesen kordbban nem vizsgalt mintdkon
folynak. A  Gymnohydnotrya nemzetség
(Zzhang és Minter 1989) revizidja és
molekularis filogenetikai vizsgalatai legalabb
egy, mig a Tuberaceae csalad
Labyrinthomyces-Dingleya-Reddellomyces
/LDR/ csoportjanak (Trappe és mtsai. 1992.)
revizidja legaldbb négy Uj szarvasgomba fajra
utalnak. Erdekes részeredmény, hogy az
Eszak-Afrikaban eukaliptusz fak partnereként c spra: A Terfezia fajok ITS szekvenciaibol
leirt, Ultetett eukaliptuszok alatt a FO6ld sz&mos  maximum likelihood mddszerrel szamitott
pontjan (Spanyolorszagban példaul  torzsfa. Az elagazasoknal a fenti els6 érték az
rendszeresen (Diez 2005)) gylijtstt ML az utdna jov8 az MP bootstrap %-ban
Reddellomyces donkii fajt sikerilt megtalalni (/0% alatt nincs megadva) alatta pedig a

; o, . ; posterior valosziniiség %-ban (90% alatt nincs
az ausziral gyijtések kozott — e.(_jd'g csak megadva). (Kovacs és mtsai. 2011b Fig. 2)
feltételezték, hogy a gazdandvényéhez
hasonléan Ausztréaliabol szarmazik ez a szarvasgomba.

A Terfezia nemzetségen végzett munkaink jelentették az alapot arra, hogy tovabbi
I6kuszok vizsgalataval csatlakozni tudtunk a gombak DNS-vonalkddjanak kivalasztasara
létrejott nemzetkdzi konzorciumhoz. Ezen munka sordn informaciotartalmak és praktikus
szempontok (pl. amplifikalhatdsag) figyelembevételével az nrDNS ITS régié szekvencidit
javasoltuk a gombak DNS-vonalkddjanak (Schoch és mtsai 2012), melyet kézben mar
hivatalosan el is fogadtak.

Publikéaciok

A sivagati szarvasgombak témajaban megjelent cikkek és egyéb publikaciok = feltdltve a palyazati
rendszerbe.

A szarvasgomba vizsgélatok téméjaban két elckészitett kézirat befejezése varhato: a Gymnohydnotrya
revizio/yj faj témajaban és a R. donkii ,,megtalalasa” /rovid kozlemény/ bemutatasa.

Résztvevik, egyiittmiikodések

A munkakban feladatokat elvégzd hallgatok: Balazs Timea (Terfezia ITS variabilitas), Knapp Daniel
(Terfezia ,,vonalkdd” munkak, Gymnohydnotrya molekuléris taxondmia), Seress Diéna
(Gymnohydnotrya molekularis taxonémia).

Mikroszképos (TEM, SEM) munkék: Dr. Boka Kéroly és Dr. V&gi Pal (ELTE Biologiai Intézet).
Egyiittmiikodések: Prof. James M. Trappe (Corvallis, Oregon, USA), Prof. Joseph W. Spatafora
(OSU, Corvallis, Oregon, USA), Dr. Maria Paz Martin (RJB Madrid, Spanyolorszag).
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A SZIMULTAN VIZSGALATOK MODSZERE

Az eredeti kutatasi tervben nagy hangsulyt kapott, hogy talaljunk és alkalmazzunk egy
olyan mddszert, mellyel a kiilonb6zé interakcié-tipusokat létrehoz6 gombak szimultan
vizsgalhatok. Tobb lehetdség és oOtlet utan a fluoreszcens in situ hibridizacios (FISH)
technika alkalmazasa mellett dontottink, ezen belul is rRNS FISH alkalmazasa tiint
igéretesnek. Szamos gomba-specifikus probat probaltunk alkalmazni, és tobb eljaréas
kiprobalasaval sikeriilt egy optimalisnak tekintheté moddszert talalni. A ndvényi
autofluoreszcencia okozta probléma lekiizdésénél kiilonboz6 nodvényfajok gyodkereinek
fluoreszcencia spektroszkopiaval vegzett vizsgalati eredményeit hasznaltuk az optimalis
jelolés kivalasztasaban. Az rRNS LSU szakaszanak D1-D2 régidjara olyan probéakat
terveztink, melyek specifikusan a gyakori Cadophora DSE tbérzsh6z es a
Glomus/Rhizophagus intraradices AMF gombahoz kotédnek. Ezzel lehetévé valt, hogy ezen
két gombaval inokulalt kukorica gyokereiben egyszerre jel6ljik és tegylk lathatova a két
kiillonb6z6 gombat. Ez a munka az els6, ami kiilonb6z6 gombak specifikus szimultan in
planta vizualizacidjat mutatja be.

Publikaciok

A szimultan vizualizaciot bemutaté kéziratunk pozitiv biralatok utan, jelenleg atdolgozés alatt, a
Mycorrhiza folyoirathoz visszakiildés elott all.

Résztvevok, egyiittmiikidések

A munkakban feladatokat elvégzd hallgatok: Knapp Déniel, Seress Didna.

A projekben résztvevé Dr. Vagi Pal (ELTE Biologiai Intézet) legfontosabb feladata volt ezen a
probléman dolgozni.

HOL REJTOZKODIK A DIVERZITAS?

A valodi gombék leirt fajainak szama korulbeltl 120 000-re teheté. Koriilbeliil évente
1000 uj gomba fajt irnak/irunk le. Szamos olyan teriilet van a szaraz él6helyek mellett,
melyeket csak az utobbi id6ben kezdiink jobban megismerni, példaul a tropusi tertletek
mikorrhiza-képzé gombakozosségeit (Kottke és Kovacs 2013) A molekularis diverzitasi
vizsgalati mddszerek, kiilonosen az NGS technikdk rohamszert fejlédése komoly attorést
hozott, és az ilyen munkékban altalaban jelentds szamu ,,azonositatlan MOTU” jelentkezik.
Ez mutat(hat)ja a jelentds mennyiségli leiratlan gombafaj létezését is, de nem szabad
megfeledkezniink arrol, hogy a leirt fajok jelentds részérdl semmiféle szekvencia-adat nem all
rendelkezéslinkre. A herbariumok, tipus-anyagok feldolgozésa, revidealasa nagyon fontos
lenne. A talajokban gyakori Mortierella nemzetség torzsgylijteményének elemzésével
igazolast nyert, hogy szdmos azonositatlan MOTU nem uj taxont, hanem leirt, de szekvencia-
adatokkal nem reprezentalt fajt reprezentélt (Nagy és mtsai. 2011). Feltételezhetéen ez mas
nemzetségeknél is hasonlo lehet. A gyiijteményekben ,,rejtozkodo” diverzitasra tobb példat
is adtak a kiilonbozd sivatagi szarvasgombak revizidi. A monotipikus Mattirolomyces
nemzetség szadmos 1j tagjat azonositottuk gylijteményekben, szamos 1) nemzetséget
azonositottunk, vagy éppen Uj fajt, esetleg €él6helyet ,,talaltunk” nem megfelelden azonositott
gylijteményi példanyok vizsgalatakor (Id. fentebb).
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ALTALANOS MEGJEGYZESEK, PROBLEMAK

A kutatdsokat eredetileg négy évesre terveztik — igy egyértelmii, hogy az ot éves
id6tartam az eredeti tervek megvaltozasat jelzi. Szamos olyan lehetdség, tudoményos
probléma és kérdés vetddott fel a munkak soran, ami indokolttd tette a palyazat
meghosszabbitasat. A kiegészitd palyazat elnyerésénél egy kisebb adminisztracios probléma
miatt a koltéseinkkel atmenetileg erésen vissza kellett fogni (mivel alkalmazas nem volt a
palyazaton, ez — tobbek kozott a nemzetkozi egyiittmiikodéseink miatt — nem okozott
szerencsére jelentOs problémat), igy a hosszabbitas finanszirozasa sem jelentett gondot.

A palyazat 2007-ben készilt, szamos olyan elemet tartalmazott, ami akkor elfogadhato,
koltséghatékony volt. Példaul a Sanger-szekvenalasnal csupan ,.futtatni” kildtiik eleinte a
mintakat etc. A szolgaltatasok aranak csokkenése azonban indokolatlanna tette, hogy ezt ne
kiils6 cégekkel végeztessiik, igy eredetileg ,,fogydeszkozként” tervezett koltségek a
szolgaltatdsok ,,egyéb” koltségén jelentkeztek.

Amikor a palyazat irédott még nem voltak ennyire ,,alapvetd” rutin eljarasok és konnyen
elérheték az NGS kiilonb6z6 platformjainak alkalmazasai. Ezek ma méar a molekularis
diverzitasi munkéakban is alapvetdek, rutinszeriien hasznaltak. Egyes rész-munkéakat utdlag
mar nem tudtuk kiegésziteni ilyen elemzésekkel (pl. a boroka AMF vizsgalatok) és ez
egyértelmiien befolyasolja azok publikalhatosagat is. Mas esetekben nemzetkozi
egylittmiikodd partnereken keresztiil valt ez lehetdvé (pl. EMF diverzitas, Dr. Geml Jozsef,
Leiden), vagy a kiegészit6 palyazat koltségeibe a nemzetkozi partneriink (UFZ-Helmholtz,
Németorszag) és hazai lehetdségeink miatt be tudtuk épiteni ezeket a vizsgéalati modszereket
IS.

ELOKESZITETT PUBLIKACIOK

A tobb részénél az eredmények elemezése, ezek interpretalasa nem fejez6dott még be,
vagy éppen a konkrét munkalatok (AMF NGS-munkék, futtatds) még 2013 maéjusaban is
folytak. Az egyes fejezeteknél feltintettem azon tudoményos szakcikk-kéziratok
hozzavetdleges cimét, melyek elokészitése, Osszedllitdsa megkezdddott (ezek koziil szamos
eredmény konferenciakon mar bemutatasra keriilt). Bar a publikécidk elfogadasat nehéz
megjosolni, feltételezhet6, hogy ezen kéziratok a projekt lezarasat koveté két éven belll a
publikalas teljes folyamatan keresztill jutnak — természetesen, minden esetben az OTKA
tdmogatas(ok) feltintetésével. Ezen jovébeli publikiciok megadasandl a lehetd
legszigoribban jartam el: kizardlag azokat tuntettem fel, melyeknél val6ban szinte biztosra
vehetd a publikdlas. Vannak olyan esetek — mint példaul az un. LDR-csoport taxonomiaja —
ahol olyan nehezen kezelhetének tlinnek nevezéktani €s tipusokhoz kotheté problémak, hogy
egyaltalan nem biztos, hogy az azonositott gondok feloldhatdk, tisztazhatok belathatd és
vallalhatd munkaval. Ilyen helyzetekben keriiltem a jovébeli publikaciod igéretét.

ZAROGONDOLATOK, KITEKINTES
A projekt f6 célkitlizése a (fél)szaraz teriiletek nem-patogen gyokérkolonizald6 gombainak
kompozicionalis diverzitasanak és specificitasi viszonyainak vizsgalata volt, tobbek kozott

azzal a céllal, hogy ezen adatok alapjan a késObbiekben az izolatumokkal funkcionalis
vizsgalatokat is végezhessiink. Ezekhez fontos olyan torzseket hasznalni, melyekrdl tudjuk,
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hogy generalistak és gyakoriak ilyen teriileteken, hiszen igy lehet relevans a funkcionalis
eredmények extrapolaldsa. Ezen adatok és izolatumok birtokunkban vannak, azonban a
tervezett mikocentrikus funkciondlis vizsgalataink — habar egyuttes inokul&ciok
elengedhetetlenek — mar nem iranyulhatnak az 6sszes kdlcsonhatas tipusra. Tobb szempont
figvelembevételéevel a DSE gombdk funkcionalis diverzitasi kutatasait tiiztiik ki célul, és ez a
projekt egy elnyert OTKA palyazat tamogatasaval révidesen el is indulhat.
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