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1. Bevezetés

A gombak szerepe az okoszisztémak miikodésében minden tulzas nélkiil alapvetd, nélkiiloz-
hetetlen és evolucios 1éptékben is jelent6s. Kulcsszerep jutott nekik példaul a novények sza-
razfoldre ,,1épésében” és annak meghoditasaban (KENDRICK és CRANE 1997), lebontd Szerve-
zetekként pedig az egyediili él61énycsoportként tudjak hatékonyan a lignocellulozt a szénkor-
forgasba visszaforgatni. A novények korokozd gombaikkal vald versenyfutasa jelentOs, Uj
lehetéve tettek a felszivo szerveken, gyokereken torténd hatékony, sét tobbszor egyediili le-
hetséges tapanyagfelvételt a novények szamara (SIMON és mtsai. 1993; TAYLOR és OSBORNE
1996; SELLOSE és LE TACON 1998; BRUNDRETT 2002). Természetesen, mivel a gombak nem
producens szervezetek, a novényi szénforrasoktol fiiggd viszonyban a novényvilag fejlodése

szamukra is egyre jelentdsebb elterjedési és diverzifikaciods lehetdséget teremtett.

Ennek ellenére a gombak nem tdltenek be olyan helyet az altalanos gondolkozasunkban, mint
a novények, és ennek talan a legfontosabb oka, hogy ¢letciklusuk jelentds részét rejtézkodve
¢lik. Amennyiben egyaltalan képeznek szabad szemmel is észrevehetd, makroszkopikus kép-
leteket, termétesteket, ezek életciklusuknak aranyaihoz képest, és sokszor abszolit értékében
is csak nagyon rovid szakaszban jelennek meg. Raadasul ilyen képleteket csak a gombak kis
része képez, és ez az arany kiilondsen alacsony, ha a nagyobb leszarmazasi vonalakat vessziik

szamitasunk alapjaul.

A valodi gombak becsléseink szerint 1-1,5 milliard évvel ezel6tt jelentek meg az eukariota
¢lolények evolucidja soran (HEDGES és mtsai. 2004; BHATTACHARYA ¢és mtsai. 2009 és hivat-
kozasaik), és jelenlegi ismereteink szerint ez a monofiletikus csoport testvércsoportja a komp-
lex soksejtli allatok Metazoa csoportjanak (KEELING és mtsai. 2005). Mas leszarmazasi vona-
lon is kialakultak olyan éldlénycsoportok, melyeket ,,gombéaknak” neveziink, ilyenek a nyal-
kagombak csoportjai vagy a Stramenopil leszarmazasi vonalba tartozé gombak, mint példaul
a petesporas gombak (KEELING és mtsai. 2005). A valdédi gombak csoportjaba hozzavetdlege-
sen 120 000 elfogadott, leirt faj tartozik (HAWKSWORTH és LUCKING 2017), ami figyelembe
véve a gombdk ledgazasanak feltételezett idejét és a csoport elterjedtségét, nem tekinthetd
magas szamnak — s6t, kimondottan alacsony, ha az izeltlabuakra vagy akar egyes virdgos no-

vénycsoportok ismert fajgazdagsagara gondolunk. Fontos hangstulyozni, hogy ez csupan a
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leirt és elfogadott, nevezéktani szempontbdl érvényes fajok szdma: nagy valdsziniiséggel,
sokkal tobb faj ,,var” még felfedezésre, leirdsra. Nagyon széles tartomanyok kozott mozognak
a még leiratlan fajok szdmara vonatkozo becslések. Az ismertebb fajszambecslések legszigo-
rubbja is 0,7 milliora teszi a gombafajok szamat (SCHMIT és MUELLER 2007), mig a legmaga-
sabb fajszamot add becslés, csak a talajban ¢l6két 3,1-5 milliéra (O’BRIEN és mtsai. 2005). A
legtobbszor hivatkozott becslést HAWKSWORTH (1991, 2001) adta, aki 1,5 milliora becsiilte a
gombfajok szamat, sok egyéb mellett pont egy éldhely novény—gomba fajszamaranyat, a
specificitas kérdését is a becslés alapjaul véve. Az egyik legfrissebb becslés ezt a szamot 2,2—
3,8 milli6 kozé teszi (HAWKSWORTH és LUCKING 2017). Természetesen Oriasi kiilonbségek
vannak egyes rendszertani csoportok és/vagy foldrajzi teriiletek, éldhelytipusok diverzitasa-

nak feltartsagaban.

Ez a feltaratlan diverzitas kiilondsen igaz a ndvényekkel gyokereiken keresztiil kapcsolatban
1év6 nem patogén gombakra, hiszen ezek alapvetden a talajban talalhatok, és bar bizonyos
csoportjaik képeznek makroszkopikus termétesteket, ezek kozott is vannak olyanok, mint
példaul a szarvasgombak, melyek még makroszkopikus termétesteiket is a felszin alatt, a ta-
lajban hozzak létre. A nem patogén gyokérasszocialt gombak raadasul nem okoznak olyan
elvaltozasokat a gazdandvényeknél, hogy felszin feletti tiinetek jelezzék jelenlétiiket. A Kke-
véssé ismert €l6helyek a szaraz, félszaraz teriiletek, holott az ilyen, abiotikus stressznek eré-
sen kitett kornyezetben a nem patogén gyokérkolonizald gombaknak, példaul a novényeket
segitd, azok szarazsagtiirését noveld mikorrhizaképzé gombaknak, vagy az ilyen él6helyeken

gyakori gyokérendofitonoknak kiilondsen nagy szerepiik lehet.

Ennek a szerepnek, pontosabban ezeknek a lehetséges szerepeknek a megértéséhez elenged-
hetetlen a szereplok megismerése, annak tisztazasa, feltarasa, hogy milyen gombak, gomba-
csoportok alkotjak ezeket a kozosségeket. Azonban nem csak a gombakozosségek valtozato-
sak. Az természetes, hogy a kiillonb6z6é kompozicionalis vagy funkcionalis diverzitasi kérdé-
sek vizsgalatai sokféle modszer alkalmazasat igénylik, de ezen tilmenden, az egyes kérdések
vizsgalati modszerei az eltérd kolcsonhatasi tipusoktol és az azokat létrehozo kiillonbozd

gombacsoportoktol fliggden is kiilonbozhetnek.
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2. Célkitlizések

A jelen dolgozatban bemutatott kutatasok célja elsésorban félszaraz, szaraz teriileteken élo,
és ezekkel kozeli rokonsdgban dllo, nem patogén gyokérkolonizalo gombak diverzitisanak

feltardsa és vizsgalati lehetdéségeinek fejlesztése volt.

Habar ezen gombak akar obligat médon is ndvényasszocialtak, mikocentrikus vizsgalataink
az egyes interakcio-tipusokban résztvevo, kiilonb6z6 gombacsoportok diverzitasara iranyul-
tak. A kompozicionalis diverzitasvizsgalatokhoz vagy azok mellett, akar sziik értelemben vett

taxonomiai célkittizések is kapcsolddnak.

Munkainkban harom kdlcsonhatasi tipusra és ezeket 1étrehoz6d gombakra fokuszaltunk, me-
lyek mindegyike akér egyiittesen is jellemz6 legfontosabb hazai mintavételi teriileteink nové-
nyeire is, és vizsgaltuk a szintén ndvényasszocialt sivatagi szarvasgombakat és rokoncsoport-
jaikat is. Modszertani munkaink soran az egyes gombacsoportok, kdlcsonhatasi tipusok speci-
fikus vizualizacigjat tliztik ki célul, és a fajok molekularis azonositasanak ¢és a filogenetikai
elemzések fejlesztési lehetdségeinek vizsgalataban is részt vettiink, ezek eredményeit munka-

inkban alkalmaztuk is.
A dolgozatban bemutatott kutatasok alatt célunk volt:

1. Az ektomikorrhizak vizsgalata soran
1.1 a ,kis fehér” szarvasgombak (Tuber rapaeodorum fajcsoport),
1.2 tomentelloid fajok (Tomentella spp.),
1.3 és susulyka fajok (Inocybe spp.)
diverzitasanak ektomikorrhizaikbél kiindulo, molekularis filogenetikai modsze-
rekkel torténé vizsgalata, és az eredmények Osszevetése az ektomikorrhizak

morfoanatémiai jellemzdivel és az ECM-képz6 gombacsoportok taxonomiajaval.

2. Az arbuszkularis mikorrhizak és az AM-képz6 gombak vizsgalata soran
2.1 in planta molekularis diverzitasi modszerekkel tisztazni, milyen AM-képzé
gombak kolonizaljak a virginiai holdruta (Botrychium virginianum) sporofitonjait
annak hazai unikalis, kiskunsagi éléhelyén,
2.1.1 és az eredmények mutatnak-e¢ Osszefliggést a pafrany arbuszkularis
mikorrhizdjanak specialis anatomiajaval.
2.2 Kiskunsagi homokteriiletek AM-képz6é gombakozosségeinek vizsgélata spéra-

alapti modszerek alkalmazaséaval, és
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2.2.1 részletes jellemzését, taxondmiai leirasat adni egy tudomanyra uj AM-
képzo gombafajnak.
2.3 Homokteriiletekrol, szaraz éléhelyekrol szarmaz6 tudomanyra uj AM-képzé
gombak és rokon fajaik taxonomiai kutatasaiban molekularis filogenetikai modsze-
rek alkalmazasaval vizsgalni azok rendszertani helyzetét, és teljessé tenni tudomanyra

uj fajok, nemzetségek leirasat, valamint a sziikséges atsorolasokat.

3. A sotét szeptalt endofiton (DSE) gombak vizsgalata soran
3.1 kiskunsagi élohelyek gyokérendofiton gombakozosségeinek kompozi-cionalis
diverzitasanak feltarasa, a DSE-csoportokat azonositasa, és
3.1.1 tisztazni, melyek tekintheték gyakori, generalista csoportoknak.

3.2 Ezen csoportok koziil a tudomanyra aj, nem azonositott leszarmazasi vonalak
részletes, polifazikus taxonémiai, filogenetikai vizsgalata.

3.3 Annak vizsgalata, hogy a taxondmiai diverzitas mellett kimutathat6-e ezen DSE-
gombacsoportok funkcionalis sokszintisége.

4. Az in planta vizualizacios modszerfejlesztés soran
akdr egy novényben egyiitt is eléforduld kolcsonhatasi tipusokat 1étrehoz6 kiilonb6zo
gombak specifikusan és szimultan is alkalmazhat6 in planta megjelenitésének meg-
valositasa, ehhez a fluorszcens in situ hibridizacié (rRNA FISH) eljaras adaptalasa és

tovabbfejlesztése.

5. A sivatagi szarvasgombak és rokonsagi koreik vizsgalata soran
5.1 spanyolorszagi Terfezia példanyok egy gylijteményi revizioja, illetve a nemzet-
ség diverzitasanak vizsgalata,
5.1.1 és egy tudomanyra uj faj leirasa.
5.2 Egyéb teriiletekrdl szarmazo mintdk vizsgélataval
5.2.1 dél-afrikai és ausztral sivatagi szarvasgombak taxonomiai, filogeneti-
kai viszonyainak tisztazasa, és
5.2.2 az Eszak-Amerikabol korabban Terfezia-ként leirt fajok és ezek rokon
5.3 A Mattirolomyces nemzetség, kiskunsagi homokteriileteken gyakori tipusfajanak
termOtestein az ultrastrukturalis jellemzék vizsgalata, tovabba a faj Kunfehértoi

holdrutas erdei é16helyén a potencialis novénypartnereinek vizsgalata.

6. A molekularis taxonomiai és filogenetikai modszerek fejlesztése soran
6.1 a sivatagi szarvasgombakon végzett munkainkkal csatlakozva egy nemzetkozi
konzorcialis kutatashoz, a gombak altalanos DNS-vonalkédjanak meghatarozasa.
6.2 Annak vizsgalata, hogy kiilonb6z6 elemzési modok és az illesztésekben a moleku-
laris evolucios indel-események ,lenyomatainak” hasznalata miként emelheti a

gombak nrDNS ITS-alapu filogenetikai elemzéseinek megbizhatdsagat.

7
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3. Az eredmények O0sszefoglalasa

A jelen dolgozatban bemutatott kutatasok elsdsorban a félszdraz, szaraz teriileteken élo és
ezekkel kozeli rokonsdgban dllo, nem patogén gyokérkolonizalo gombak rejtozkodd diverzi-

tasdnak feltardsdra, valamint vizsgdlati lehetdségeinek fejlesztésére irdanyultak.

Mikocentrikus vizsgalataink az eltér6 interakcio-tipusokban résztvevo, kiilonbdz6é gombacso-
portok diverzitasara iranyultak, és a kompozicionalis diverzitasvizsgalatok soran torekedtiink
a felmertiild taxonomiai kérdések tisztazasara. Kiilonbozo vizsgalati lehetéségeket alkalmazva,
akar fejlesztve azokat, harom kolcsonhatasi tipusra €s az ezeket 1étrehoz6d gombékra, és a no-

vényasszocialt sivatagi szarvasgombakra €s rokoncsoportjaikra fokuszaltunk.

3.1 Ektomikorrhizak, ECM-képz6 gombak
Az ECM-képzo gombaknak a kolonizalt gyokérvégekbdl kiinduld vizsgalata az egyediili elja-

ras, melynek alkalmazasa esetén az eredményeink arrol is informaciot adnak, hogy milyen
novénnyel all kapcsolatban egy-egy gombataxon. Az ektomikorrhizak morfo-anatomiai jel-
lemzGi akar taxonspecifikusak is lehetnek, arulkodhatnak esetleg funkcionalis kiilonbségek-
161, és példaul az ECM-mintakon alapuld molekularis diverzitasi vizsgalatoknal segithetik a
feldolgozas el6tti mintaszlirést vagy a vizsgélni tervezett ECM-képzd gombacsoport
mikorrhizainak 6sszegy(jtését. Harom kiilonb6z6 nemzetség ECM-szintii vizsgalatai soran
minden esetben a nrDNS ITS-szakasz szekvenciainak meghatarozasaval és elemzésével azo-

nositottuk a gombapartnereket.

3.1.1 A Tuber rapaeodorum fajcsoport ektomikorrhizai

A donté tobbségében alfoldi erdokbdl szarmazo ,kis fehér” szarvasgombak (Ascomycota,
Tuber nemzetség, Tuber rapaeodorum fajcsoport, (/puberulum, /maculatum leszarmazasi vo-
nalak sensu BONITO és mtsai. 2010) ektomikorrhizaibol nyert szekvenciak és a fajcsoport
adatbazisokban elérhetd adataival egyiitt végzett filogenetikai elemzésekben az ECM-
mintdinkat képz6 gombak 6t csoportba rendezddtek, melyek koziil elemzéseink alapjan har-
mat tekinthettiik fajszinten azonositottnak. Az ECM-anatémiajukban nagyon hasonlé csopor-
tok nrDNS ITS-szekvenciaikban jelentésen kiilonboztek. Kimutattuk, hogy a fajcsoport na-
gyobb kladjait az ITS1-szakasz jelentds méretbeli kiilonbsége jellemezte, és ez az illesztések

utan egy jellegzetes, a csoportokhoz kothetd indel-mintdzatot eredményezett.
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3.1.2 A Tomentella nemzetség ektomikorrhizai

Molekularis filogenetikai elemzéseinkben a leginkabb alféldi erd6kbdl szarmazod magyaror-
szagi tomentelloid szekvenciakat egészitettiik ki hazai biikkosokbdl szarmazéd tomentelloid
ECM-szekvenciakkal, igy az Osszes magyarorszagi tomentelloid ECM-mintdbdl szarmazo
ITS-szekvenciat elemeztik egyiitt, hasonld, adatbazisokban elérhetdé Tomentella
(Basidiomycota) nrDNS ITS-szekvenciakkal. Elemzéseink alapjan Kimutattuk, hogy ezek
Osszesen 18 kladba rendezddtek, mely csoportokra, ellentétben a kis fehér szarvasgombakkal
¢s a susulykakkal, markansan kiilonb6z6 ECM-anatomia is jellemz06. Eredményeinknek meg-
felelden, a csoportok koziil 6sszességében 15 kladot fajszinten azonositottnak tekinthettiink,
melyek koziil csak egynek volt termétest alapu el6fordulasi adata Magyarorszagrol. A 18 klad
koziil haromban fordultak el6 mind biikkosokbdl, mind pedig alfoldi erd6kbdl szarmazo
tomentelloid ECM-mintak. Kilenc csoportba csak alfoldi erd6kbol, mig hat csoportba csak
biikkdsokbdl szarmazo tomentelloid taxonok rendezddtek. Elemzésiinkkel fajszinten azonosi-
tottunk 6t korabban azonositatlan tomentelloidként leirt morfotipust. A nemzetségen beliili
tisztazatlan filogenetikai viszonyokat azonban az ITS-szekvenciak indel-karaktereinek elem-

zésbe vondasaval sem lehetett feloldani.

3.1.3 Az Inocybe nemzetség ektomikorrhizai

A szintén bazidiumos gombak kozé tartozo, bonyolult taxonomiaju susulyka (Inocybe) nem-
zetség flilophazi félszaraz homokteriileten gyiijtott, ECM-képz6 novényekrdl szarmazo minta-
ibol kapott szekvenciakat elemeztiik egyiitt adatbazisokbdl szarmazo szekvenciakkal. Megal-
lapitottuk, hogy a fiilophazi mintak hét Inocybe taxont képviselnek, melyek koziil 6t esetében
fajszinten azonositottuk a gombapartnert. Ezek koziil harom fajnak ez az elsé dokumentalt
magyarorszagi eléfordulasa. Annak ellenére, hogy az egyes Inocybe csoportok hatarozottan
elkiiloniiltek egymastol a filogenetikai elemzésekben, morfotipusaik anatomiaja nagyon ha-
sonld volt. Két Inocybe fajt is kimutattunk a teriiletre betelepitett, behurcolt Pinus nigra gyo-
kerein, ezek koziil az egyiket két honos névényfajon (Populus alba és Salix rosmarinifolia) is
megtalaltuk, mely mutatja, hogy a teriileten invazivnak is tekinthetd feny6faj szimbidzist ké-

pes kialakitani a teriilet honos névényeinek ECM-képz6 gombaival is.

3.2 Arbuszkuldris mikorrhiza, AM-képz6 gombak

AM-képz6 gombakat tobbféle modszerrel vizsgalhatjuk. Egyes novények gyokerének vizsga-
lata a kolonizaciordl adhat tdimpontot, azonban a gyokéren beliili kolonizacios jellemzdk leg-

inkabb funkcionalis informaciét adhatnak, de nem hasznalhatok AM-képz6 gombdk azonosi-
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tasara. A novények gyokereibdl molekularis modszerekkel vizsgalhatjuk az AM-képz6 gom-
bak in planta diverzitasat. Talajmintakbol kiindulva, a gombak ivartalan sporainak kimosasa,
valogatasa, sporaalapi hatdrozéasa alapjan is képet kaphatunk egy-egy ¢éléhely AM-képzd

gombak6zosségérol.

7.2.1 A virginiai holdruta AM-képz6 gombainak in planta diverzitasa

A Botrychium virginianum sporofiton AM-képz6 gombainak in planta diverzitasi vizsgalatai-
hoz a pafrany unikalis hazai él6helyén, a Kunfehért6i holdrutas erdében, tobb egyedrdl gytij-
tott gyokérmintakbol indultunk ki. A REDECKER-féle (REDECKER 2000; REDECKER és mtsai.
2003) és a WUBET-féle (WUBET ¢és mtsai. 2006) primerrendszereket hasznaltuk és mindkét
esetben 5-6 AM-képz6 gombafilotipust mutattunk ki a sporofitonok gyokereibdl, melyek
tobbsége az elemzések idején ,,Glomus A csoportnak™ nevezett (Sensu SCHWARZOTT és mtsai.
2001) kladba tartozott. A holdrutat kolonizalo6 AM-képz6 gombak — az adott markerek altal
lehetové tett elemzési szinten — nem voltak egyediek, nem bizonyultak specifikusnak, mas
teriiletekrdl is kimutattak azokat, és/vagy széles korben elterjedt, gyakori AM-képz6 gomba-
csoportokat reprezentaltak. Ez alapjan megallapitottuk, hogy a korabban altalunk leirt (Ko-
VACS és mtsai. 2003) egyedi, robusztus, fosszilis arbuszkulum-strukttrakra (STUBBLEFIELD és
mtsai. 1987) hasonlitd AM-anatomiat, szervezOdést nagy valosziniiséggel az 6si ndvényi le-
agazast reprezentald pafrany hatdrozza meg.

Vilagviszonylatban az els6k kozott kozoltiink pafranyokrol szarmazo, AM-képzé gomba in
planta molekularis diverzitasi adatokat. Ezen vizsgalat soran, Magyarorszagon eldszor alkal-
maztunk molekularis mdodszereket AM-képzd gombdk diverzitasanak vizsgalatdhoz, és ezek
voltak az elsé ilyen jellegii publikalt adatok AM-képz6 gombakrol a Karpat-medence termé-

szetes ¢l6helyeirdl.

7.2.2 Kiskunsagi tertiletek AM-képz6 gombainak sporaalapu vizsgalata

Harom mintavételi helyrdl (bugaci 6sborokas, fiilophazi homokpusztagyep, tatarszentgyorgyi
teriiletek) szarmazo talajmintakbol sporavizsgalatok alapjan jellemeztiik az AM-képzd gom-
bakozosség Osszetételét. A vizsgalatokkal dsszesen 31, gyakorisagukban jelentsen kiillonbo-
z0 AM-képz0 gombafaj jelenlétét mutattuk ki. Mivel a Magyarorszagrol korabbrol ismert
mind a hat fajt megtalaltuk, eredményeink 25 faj esetében az els6 hazai eléfordulési adatot
jelentetik. Mar morfologiai alapon is tudomanyra uj fajnak igérkezett egy izolatum, és ezt a
részletes anatomiai jellemzésén tal, a LEE-féle (LEE és mtsai. 2008) és a KRUGER-féle primer-
rendszer (KRUGER ¢és mtsai. 2009) alkalmazasaval nyert szekvenciak molekularis filogenetikai

elemzései is megerdsitették. A filogenetikai elemzésekhez a nyilvanos adatbazisokbol szar-
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mazo6 adatokon tul, a nemzetség harom tovabbi fajabol is nyertiink atfedé szekvencidkat. A
Bugacrdl izolalt, tudoméanyra ij AM-képz6 gombafajt
Diversispora jakucsiae Btaszk., Balazs & Kovacs, Sp. nov.

néven irtuk le.

7.2.3 AM-képz6 gombak molekularis taxonémiaja

A homokteriiletek, homokdiinék specialis ¢l6helyek, tdpanyagban is szegények ¢és a talaj viz-
megtartd képessége nagyon rossz. Elsdsorban az ilyen é16helyek AM-képz6 gombaira és ezek
rokonfajaira fokuszald taxondémiai kutatdsokba bekapcsolodva, a legtobb esetben ,,glomoid”,
hialin spéras izoldtumok molekularis filogenetikai vizsgalatat végeztiik. Kiilonb6z6 primer-
rendszerekkel, kiilonboz6 nrDNS-szakaszokat vizsgaltunk és elemeztiink, majd annak elterje-
dése utan, a KRUGER-féle primerrendszerrel (KRUGER és mtsai. 2009) a korabban leirt fajokat
IS ujravizsgaltuk. A szekvenalt 10kuszok alapjan minden esetben vizsgaltuk, hogy molekularis
diverzitasi munkakban kimutattak-e korabban a taxont, ezzel is informaciot szerezve a faj az
elterjedési, ¢l6helyi jellemzdirdl.

Ezen munkédk sordn Osszesen 12 tudomanyra 0 faj és két 0 nemzetség (és ezekben 6t Uj
kombinacio) leirdsaban vettiink részt.

Az aldbbiakban a fajok neveinek publikalasanak sorrendje szerint haladva keriilnek felsoro-
lasra a taxonok. Minden esetben, ha valtozott a nemzetségnév, az a név (bazionim) szerepel
elobb, melyet a faj leirasakor hasznaltunk. Amennyiben az ij nemzetséget is mi irtuk le, ugy a
kombinacio neve az eredeti faj neve (bazionim) alatt elébb szerepel, mint kiilon a nemzetség
neve. Mas kutatok altal leirt kombinaciok zardjelben vannak feltiintetve.

Glomus perpusillum Btaszk. & Kovacs, sp. nov.
Kamienskia perpusilla (Btaszk. & Kovacs) Btaszk., Chwat & Kovacs, comb. nov.

Glomus achrum Btaszk., D. Redecker, Koegel, Schiitzek, Oehl & Kovacs sp. nov.
Dominikia achra (Btaszk., D. Redecker, Koegel, Schiitzek, Oehl & Kovacs) Btaszk.,
Chwat & Kovacs comb. nov.

Glomus bistratum Btaszk., D. Redecker, Koegel, Symanczik, Oehl & Kovacs sp. nov.
Kamienskia bistrata (Btaszk., D. Redecker, Koegel, Symanczik, Oehl & Kovacs)
Btaszk., Chwat & Kovacs comb. nov.

Glomus africanum Btaszk. & Kovacs, Sp. nov.
(Funneliformis africanum (Blaszk. & Kovacs) C. Walker & A. Schiiller, comb. nov.)
(Septoglomus africanum (Blaszk. & Kovacs) Sieverd., G.A. Silva & Oehl, comb. nov.)

Glomus iranicum Btaszk., Kovacs & Balazs, sp. nov.
Dominikia iranica (Btaszk., Kovacs & Balazs) Btaszk., Chwat & Kovacs, comb. nov.

Paraglomus majewskii Btaszk. & Kovacs, sp. nov.
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Septoglomus fuscum Btaszk., Chwat & Kovacs, Ryszka, Sp. nov.
Septoglomus furcatum Btaszk., Chwat & Kovacs, Ryszka, sp. nov.

Diversispora varaderana Btaszk., Chwat, Kovacs & Goralska, sp. nov.
Diversispora peridiata Btaszk., Chwat, Kovacs & Goralska, Sp. nov.
Diversispora slowinskiensis Btaszk., Chwat, Kovacs & Goralska, sp. nov.
Dominikia Btaszk., Chwat & Kovacs, gen. nov.
Dominikia disticha Btaszk., Chwat & Kovacs, Sp. nov.
Dominikia minuta (Btaszk., Tadych & Madej) Btaszk., Chwat & Kovacs, comb. nov.
(tovabbi uj kombindcidkat lasd feljebb)
Kamienskia Btaszk., Chwat & Kovacs, gen. nov.
(1ij kombinaciokat lasd feljebb)

7.3 Sotét szeptalt endofiton (DSE) gombak

A novények gyokereit a kiilonb6zé mikorrhizaképzd gombak mellett endofiton gombak is
kolonizaljak. Széles korben elterjedtek és kiilonosen erds abiotikus stressz jellemezte ¢l6he-
lyeken gyakoriak a leginkabb tomlésgombék koz¢ tartozo gydkérendofitonok, melyek kozott
el szoktak kiiloniteni a melanizalt hifaja, ugynevezett sotét szeptalt endofiton (DSE) forma-

csoportot (JUMPPONEN és TRAPPE 1998; RODRIGUEZ és mtsai. 2009).

7.3.1 Kiskunsagi homokteriiletek DSE-gombai

Kiskunsagi homokteriiletek DSE-gombak6zosségeinek kompozicionalis diverzitasi vizsgalata
soran nyolc honosnak tekinthetd és harom invazids ndvényfaj gyokereibdl izolaltunk dsszesen
296 gombatorzset. Ezek nrDNS ITS-szekvencidinak elemzése alapjan egy kivétellel mind
tomlésgombanak bizonyultak, és a filogenetikai analizisek alapjan 41 csoportot kiilonitettiink
el. Ezen csoportok reprezentansait egy inokulacios rendszerben vizsgaltuk, és azokat a torzse-
ket és reprezentalt csoportjaikat tekintettilk DSE-gombédknak, melyek nem okoztak lathatod
koros tiineteket az inokulalt ndvényeken, kolonizaltak a gyokereket, és l1étrehoztdk a jellegze-
tes mikroszklerociumokat. Ezek alapjan 14 csoportrol igazoltuk, hogy DSE-gombanak tekint-
hetdk, egy csoportrol pedig késébb igazoltuk, hogy valdjaban két kiilon nemzetséget repre-
zental. A DSE-csoportok koziil a vizsgalatunkkor 6t olyan volt, melyet csak rend szinten tud-
tunk azonositani, mig a legalabb nemzetség szinten azonositott DSE-csoportok kdzott szamos
jol ismert gyokérendofiton taxon eléfordulasat igazoltuk, mint példaul a Rhizopycnis vagum,
Periconia macrospinosa, Curvularia sp., Microdochium bolley vagy éppen a Fusarium nem-

zetség endofiton leszarmazasi vonalainak képviseldit.
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Egy sikeres invazios novény, ha egyaltalan mutualista szimbidzist 1étesit, nem fligghet speci-
fikus partnert6l, partnercsoporttdl. Ezt megforditva, azt a munkahipotézist dllitottuk fel, hogy
azon endofitonok, melyek mind a honos, mind az adott teriileten invdzios novényeket koloni-
zaljak, generalistanak tekinthetSk. Osszevetéseink alapjan megallapitottuk, hogy a vizsgalt
tertileteken gyakori DSE-csoportok mind honos, mind invaziés fajokrdl is eldkeriiltek, igy
azok generalistanak tekinthetok, és rajuk sem teriiletspecificitas, sem szezonalitas nem jel-
lemz0. Vildgviszonylatban Sem ismertiink olyan egyéb korabbi tanulmanyt, ami vizsgalta
volna invazios novények endofiton k6zosségeit, és Gsszehasonlitotta volna azt a tertileten ho-
nos novények gyokérendofitonjaival. Ezek voltak Magyarorszag teriiletérol az elsé

gyokérendofitonokra vonatkozé eredmények.

Az altalunk azonositott DSE-k6z0sség, kiilondsen ennek altalanosan eléforduld (,,core”) tag-
jai megegyeznek mas foldrajzi teriiletek, kontinensek hasonlo, szaraz, félszaraz fiives éléhe-
lyeirdl szarmazé gyokérendofiton kdzosségek ,,core” tagjaival. Az észak-amerikai teriiletekre
megfogalmazott korabbi hipotézist (KHIDIR és mtsai. 2010) sajat eredményeink, és tovabbi
teriiletekrél szdrmazo adatok alapjan kiterjesztettiik: szaraz, félszaraz teriiletek fiiféléinek

gyokérendofiton kozosségeinek hasonlosaga tobb kontinensre kiterjedéen is megfigyelheto.

7.3.2 DSE-gombak taxonomiaja

A Pleosporales rendbe tartozo6, harom nem azonositott DSE-csoportot tovabbi izolatumokkal
egészitettiik ki, és Osszesen 40 izolatum polifazikus taxonomiai vizsgalatat végeztik el. A
morfologiai, anatomiai és a sporulacios vizsgalatokat tobblokuszos filogenetikai elemzésekkel
egeészitettiik ki. Ez utobbi szamitdsokhoz meghataroztuk az ntDNS harom szakasza (SSU egy
része, teljes ITS és az LSU egy része) mellett az aktin (ACT), tubulin (TUB), calmodulin
(CAL) és az elongacios faktor (TEF) szekvencidit. Egy osztaly-, egy csalad- és nemzetség-
szintli elemzésiink egyértelmilen aldtamasztotta, hogy mindharom csoport elkiilonil a
Massarineae alrend ismert nemzetségeitdl. Leirasuk idépontjaban tudomanyra j monotipikus
nemzetségként irtunk le egy-egy tudomanyra 1j fajjal két nemzetséget:

Aquilomyces patris D.G. Knapp, Kovacs, J.Z. Groenew. & Crous, gen. & sp. nov.
Flavomyces fulophazii D.G. Knapp, Kovacs, J.Z. Groenew. & Crous, gen. & sp. nov.

Az 1zolatumok ndvekedési jellemzo6i alapjan is a legvaltozatosabb csoport elemzése alapjan a
tudomanyra ) nemzetségben hat tudomanyra 0j fajt is leirtunk:

Darksidea D.G. Knapp, Kovacs, J.Z. Groenew. & Crous, gen. nov;

Darksidea alpha D.G. Knapp, Kovacs, J.Z. Groenew. & Crous, Sp. Nov.
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Darksidea beta D.G. Knapp, Kovacs, J.Z. Groenew. & Crous, sp. nov.
Darksidea gamma D.G. Knapp, Kovacs, J.Z. Groenew. & Crous, Sp. Nov.
Darksidea delta D.G. Knapp, Kovacs, J.Z. Groenew. & Crous, Sp. NOV.
Darksidea epsilon D.G. Knapp, Kovacs, J.Z. Groenew. & Crous, Sp. NoOv.

Darksidea zeta D.G. Knapp, Kovacs, J.Z. Groenew. & Crous, Sp. Nov.

Ez a nemzetség széles korben elterjedt, nem csak a vizsgalati teriileteinken gyakori DSE-
gombacsoport. A Darksidea nemzetség izolatumainal sikeriilt ivaros sporulaciot indukalni,
fejlett, sporakkal rendelkezd aszkuszokat tartalmazd zart termotestek alakultak ki. Minden
kétséget kizaro, ivaros termdtestképzésre a DSE-gombak korében ez az elsé és mindeddig az
egyetlen példa, hiszen szamtalan megismételt probalkozas ellenére sem sikertilt az ivaros ter-

motestképzést tijra indukalni.

7.3.3 DSE-csoportok funkcionalis heterogenitasa

A DSE-gombak nem jelentenek rendszertanilag egységes csoportot, €s a kiskunsagi homokte-
riiletek 15 kiilonb6zd DSE-taxonja funkcionalis értelemben is heterogén volt. Reprezentativ
torzsek konstitutiv enzimtermelésének és szénforrds-hasznositasanak vizsgalataval jelentds
interspecifikus funkcionalis heterogenitast mutattunk ki. Az elemzések soran a gombak rend-
szertani csoportjaik alapjan elkiiloniiltek, de f6 gazdakoronként jelentdsen atfedtek. Ezen 6
kategoriak alapjan vizsgalva a hasznositott szénforrasokat, megallapithattuk, hogy a fiifélék
endofitonjai és a nem flifélékre jellemzd endofitonok csoportjai kiilon-kiilon is a teljes szén-
forras-repertoart hasznalni tudtak. Ez, a nagyobb névénycsoportok gyokérendofiton csoportja-
indl kimutatott komplementaris enzimspektrum beleillik a ,névényi holobiont”
(VANDENKOORNHUYSE és mtsai 2015) elméletbe. A DSE-kozosségben jellemzd funkcionalis

diverzitas kiilonos szereppel birhat tapanyagszegény eldhelyeken.

7.4 Gyokérkolonizal6 gombak in planta vizualizacioja

Az altalunk is vizsgalt kiilonb6z6 kolcsonhatastipusokat (ECM-, AM-, DSE-kolonizacio)
mas-mas gombacsoportok képzik, viszont sokszor akar egy novényegyed egyazon gyokérsza-
kaszan is el6fordulhatnak kiilonb6zd kolonizacio tipusok. Sok vizsgalatnal meriilhet fel igény
arra, hogy lokalizalni tudjunk egy-egy adott taxont, a gydkereken beliili specifikus vizualiza-
ciohoz az RNS fluoreszcens in situ hibridizacio (FISH) technikat adaptaltuk. A riboszomalis
RNS-ekre hibridizalod probak hasznalataval értiik el, hogy ne csak a sejtmagban kapjunk fluo-
reszcens jelet, és a vizualizacio eredményei a gombak életképességével, metabolikus aktivita-

saval is 0sszefiiggésbe hozhatok legyenek. A szakirodalombol ismert probak mellett, altalano-
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san hasznalt, csoportspecifikus PCR-primerek alapjan kialakitott és magunk tervezte probakat
is hasznaltunk. Természetes €s mesterségesen létrehozott mintdkon is alkalmazni tudtuk eze-
ket ECM-, AM- ¢és DSE-kolonizaciok vizualizacidjara. A kiilonbozo fluoroférokkal kapcesolt
probak segitségével sikeriilt gyokérben szimultan €s specifikusan megjeleniteni endofiton és
AM-képz6 gomba egylittes kolonizacidjat. Munkank soran sikeriilt el6szor nem transzformalt,
kiilonb6z6 gombacsoportokat specifikusan, és akar két kiilonb6zé csoportot szimultan médon

is megjeleniteni ndvényeken beliil.
7.5 Sivatagi szarvasgombak és rokon taxonok

A gombak egyes jellemz0i Osszefiiggésben allhatnak a szaraz €l6helyekhez torténd adaptacio-
val, ilyen példaul a termétestképzés eltolodasa a zart formak és a foldfelszin alatti kialakitas
felé. A zarodo, fold alatt képzett termotest nem ritka a gombak korében, és szamos, kiillonbo-
z6 él6helyeken el6fordulo leszarmazasi vonalon eléfordul (THIERS 1984). A termétestképzés-
ben is megnyilvanul6 él6helyhez valé alkalmazkodas talan leginkabb egyértelmii példait az
ugynevezett sivatagi szarvasgombak adjak. Egy adott éldhely, partnerndvény vagy rendszer-
tani csoport gyokérkolonizald gombait tanulmanyozhatjuk gy is, hogy a gombak termdteste-

inek vizsgélatdbol szarmaznak adataink.

7.5.1 Spanyolorszagi sivatagi szarvasgombak revizioja

A madridi Kiralyi Botanikuskert (RJB — Real Jardin Botanico) herbariuménak gombagytijte-
ményében (MA-Fungi) a sivatagi szarvasgombak legismertebb nemzetségének gytiijteményi
revizidja soran 110 Terfezia fajként deponalt példany részletes mikroszkopos vizsgalatat és 71
példanybol kiindulva, molekularis filogenetikai elemzéseket végeztiink. A gylijteményben
eléforduld Terfezia arenaria és Terfezia claveryi fajok morfologiai alapon is jol azonosithatok
voltak, és az ntDNS ITS-szekvencidk alapjan végzett molekuléris elemzésekben is erdsen
tamogatott, elkiiloniilé kladokat alkottak. A Terfezia leptoderma és Terfezia olbiensis fajok-
ként deponalt gytjtések mind morfologiai, mind molekularis filogenetikai szempontbdl nagy
valtozatossagot mutattak, ¢s legalabb négy kladba rendezddtek, melyek nem alkottak egyiitt
monofiletikus csoportot. Ezek koziil anatomiai jellemzok alapjan, egyhez hozza rendelhettiik
a Terfezia leptoderma nevet, és a tobbi csoportra, mint Terfezia olbiensis fajkomplexként te-
kintettiink, azon nevezéktani probléma miatt is, hogy hat korabban publikalt név ,tartozik”
ehhez a csoporthoz. Ezek elterjedt, szinonimként valo kezelése az altalunk talalt heterogenitas
alapjan nem feltétleniil indokolt. Tobb esetben detektaltunk termdtesten beliili ntDNS ITS-

heterogenitast, a Terfezia olbiensis fajkomplex egy kladjaban hat esetben is, melyekben klo-
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nozas utan termotestenként kiilonboz6 szamu ITS-haplotipust azonositottunk, és volt olyan
termdtest, melyben két haplotipus akar 12 karakterben is kiilonb6zott.

A revizid soran harom gyijtés esetében a termétestek egyedi karakterkombinacioi, a retikulalt
spora és a sejtes szervezOdésii peridium is egy 0 taxonra utaltak, ezt a molekularis filogeneti-
kai elemzések is megerdsitették. A példanyokbdl nyert szekvencidk hatarozottan elkiiloniild, a
tiiskés sporaju Terfezia kladok kozé ékelddd csoportot alkottak. Ezt a tudomanyra 11j sivatagi
szarvasgombafajt

Terfezia alsheikhii Kovacs, M. P. Martin & Calonge Sp. nov.

néven irtuk le.

Szintén egy tévesen hatarozott példanyrol megallapitottuk, hogy valéjaban a Magyarorszagon
gyakori, a kiskunsagi elegyes akéacosokban is gyakran gyiijthetd, homoki szarvasgomba
(Mattirolomyces terfezioides) egy terméteste, melyet Madrid belteriiletén gytijtottek. Ez amel-

lett, hogy Spanyolorszagra 0j adat, a faj jelenleg ismert legdélebbi és legnyugatibb lelohelye.

7.5.2 Egyéb teriiletek sivatagi szarvasgombai

A Terfezia fajokat nem csak a Mediterran régio, Eszak-Afrika, és a Kozel-Kelet sivatagos,
félszaraz teriileteirdl, de mas hasonl6 él6helyekrdl, példaul Dél-Afrikdbdl is leirtak korabban,
ahol hasonloan az észak-afrikai és kozel-keleti régiokhoz vagy épp ausztral teriiletekhez, a

kiilonb6z6 sivatagi szarvasgombak nagy szerepet jatszottak, jatszanak az ott €16 &slakosok

¢letében (SHAVIT 2014).

7.5.2.1 Dél-Afrika és Ausztralia sivatagi szarvasgombai

Az ausztral teriiletekrdl négy, korabban mar ismert faj (Elderia arenivaga, Mycoclelandia
arenacea, Mycoclelandia bulundari, Redellomyces westraliensis) esetében a molekularis filo-
genetikai vizsgalatok megerdsitették azok taxondmiai helyzetét és csaladbesorolasat is, a filo-
genetikai elemzésekben az Elderia és a Mycoclelandia nemzetségek a Pezizaceae, mig a
Redellomyces nemzetség a Tuberaceae csaladba rendezddott.

Ausztrél teriiletekr6l egy sivatagi szarvasgomba morfologiai €s molekuléris filogenetikai
elemzése is megalapozotta tette, hogy egy tudomanyra 1j fajt irjunk le, mely egy eddig nem
ismert, tudomanyra 0j nemzetséget képvisel a csészegombafélék csaladjaban (Pezizaceae):
Ulurua nonparaphysata Trappe, Claridge & Kovacs, gen. & sp. nov.

Korabban nem azonositott Sivatagi szarvasgomba példanyok esetében jellegzetes anatomiai
jellemzdk és a molekularis filogenetikai elemzések igazoltak, hogy a Mattirolomyces nemzet-
ségbe tartoznak és tudomanyra 0 fajként irtuk le:

Mattirolomyces mulpu Kovécs, Trappe & Claridge, sp. nov.
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Dél-afrikai sivatagos teriiletekr6l korabban Terfezia fajként leirt sivatagi szarvasgomba példa-
nyok vizsgalata soran mind az anatomiai vizsgalatok, mind a molekularis filogenetikai elem-
zések egyértelmiivé tették, hogy ez a faj is a Mattirolomyces nemzetség képviseldje, ezért
sziikséges volt atsorolni. Igy publikaltuk, egy hibas névkozlés utan, a

Mattirolomyces austroafricanus (Trappe & Marasas) Kovacs, Trappe &Claridge, comb. nov.
1j kombinaciot.

7.5.2.2 Eszak-amerikai Terfezia és rokon fajok

Eszak-Amerikdban harom szarvasgombafajt irtak le korabban a Terfezia nemzetségbe tarto-
zoként. Ezen fajok lehetd legtobb példanyanak revizioja soran tovabbi, morfoldgiai alapon
kozeli rokonnak tartott, de pontosan meg nem hatarozott anyagokat, illetve nemzetségbeli
hovatartozas miatt tovabbi, Eszak-Amerikab6l szarmazo fajokat is vizsgaltunk.

Az Asa Gray diszjunkciot mutaté, egykori Terfezia gigantea faj Japan és az Egyesiilt Allamok
teriiletérél szarmazo anyagainak feldolgozasat transzmisszios elektronmikroszkopos vizsgala-
tokkal is ki tudtuk egésziteni. A faj nemzetségszintii besorolasa nem volt helyes, molekularis
filogenetikai eredményeink is alatamasztottak, hogy egy 0j, a Morchellaceae (kucsmagomba-
félék) csaladjaba tartozd, tudomanyra j nemzetség képviseldje. Ezt a csaladba soroléast az
ultrastruktiralis jellemzdk, mint példaul a Woronin-testek alakja, is megerdsitették. A tudo-
manyra Uj nemzetség leirdsa mellett egy 1) kombinaciot is kozoltiink:

Imaia Trappe & Kovéacs, gen. nov.

Imaia gigantea (Imai) Trappe & Kovacs, comb. nov.

A molekularis filogenetikai elemzések soran a masik két korabbi Terfezia faj a Pezizaceae
csaladba rendez6dott, de egyértelmiien elkiiloniiltek a /Terfezia-Peziza depressa (sensu
TEDERSOO ¢s mtsai. 2013) leszarmazasi vonaltol.

Az egyedi spoéramintazatu Terfezia longii a csoport bazalis részén, minden ismert nemzetség-
t6] és korabban kijelolt leszdrmazasi vonaltol elkiiloniilten dgazott le, szdmara egy tudomany-
ra uj nemzetség elkiilonitése, és a faj atsorolasa volt indokolt:

Stouffera Kovacs & Trappe gen. nov.

Stouffera longii (Gilkey) Kovacs & Trappe comb. nov.

Az egykori Terfezia spinosa, melyet el6szor Louisiana teriiletérdl, egy folyd melldl gytjtot-
tek, de gylijteménybe keriilt még Nevadabol, Mexikobol, és Pakisztanbol, Lahore melldl is,

hasonldan egy Mexiko teriiletérdl gytiijtott, pontosan nem azonositott anyaghoz, mind a mor-
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fologiai jellemzok, mind a molekularis filogenetikai vizsgalatok alapjan a Mattirolomyces
nemzetségbe tartozott, ezeket 1j kombinacioként és tudomanyra uj fajként irtuk le:
Mattirolomyces spinosus (Harkn.) Kovacs, Trappe & Alsheikh comb. nov.

Mattirolomyces mexicanus Kovacs, Trappe & Alsheikh sp. nov.

Ezzel a Mattirolomyces nemzetség jelenlétét egy jabb kontinensrdl igazoltuk, a nemzetségbe
tartoz6 fajok szama pedig Otre emelkedett. Korabban HEALY (2003) mikroszkopikus jellem-
z0k, és részletes ultrastruktaralis vizsgalatai soran leirta a Mattirolomyces tiffanyae fajt
lowabol. A molekularis filogenetikai elemzések, Osszhangban a korabbi anatomiai,
ultrastrukturalis jellemzésekkel, egyértelmiien igazoltak, hogy a gomba a Mattirolomyces
nemzetségbe soroldsa nem volt helyes. Mivel elkiiloniilt minden egyéb nemzetségtdl és le-
szarmazasi vonaltdl a Pezizaceae csaladban, a faj szdmara egy tudomanyra 0j nemzetséget
irtunk le, és oda at is soroltuk:

Temperantia K. Hansen, Healy & Kovacs gen. nov.

Temperantia tiffanyae (Healy) K. Hansen, Healy & Kovacs comb. nov.

7.5.3 A Mattirolomyces terfezioides vizsgalatai

7.5.3.1 Ultrastruktura

Mivel az ultrastruktura-jellemzok fontos rendszertani informaciokkal birnak a csészegombak
korében, viszont a korabbi Mattirolomyces nemzetségrol rendelkezésre allo ultrastruktira-
adatok valdjaban az altalunk leirt Temperantia tiffanyae fajrol szarmaztak. Ezért a
Mattirolomyces nemzetség tipusfajanak, a hazankban homoki elegyes akacosokban gyakori,
nagy tomegben gylijtott homoki szarvasgomba Kunfehértdi holdrutas erddben gytijtott termao-
testeibdl vizsgaltuk a nemzetség ultrastrukturalis jellemz6it. Habar a Mattirolomyces/Elderia
leszarmazasi vonal elkiiloniil az ismert ,,finom skalas” Pezizaceae vonalaktol (sensu HANSEN
¢és mtsai. 2005), a faj esetében a csaladra jellemz6 altalanos ultrastrukturalis karakterek meg-
1étét igazoltuk. Jellegzetesen két membrannal indult az aszkosporak lehatarolodasa, és a fejlo-
dé sporafalon, a masodlagos vastagodas kozben sapkaszerti réteg jelenik meg az
ornamentacion. A nem-aszkogén hifak porusainal sokszor jelentds szamban talaltunk szogle-
tes Woronin-testeket, ilyen formakat, habar mas tomlésgombanal el6fordulnak, a Pezizaceae

csaladbodl nem irtak le korabban.
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7.5.3.1 Gazdandvények, szklerécium

A homoki szarvasgomba termdtesteinek gyiijtése soran ndovények gyokerét is magukba zard
hifatomorodéseket talaltunk, onmagukban is, de a termétestek minden esetben kapcsolodtak
ilyen képletekhez, igy ezeket a faj szkleréciumanak tekinthettiik, hasonldéan a kucsmagom-
baknal megfigyeltekhez (BuscoT 1987, 1994; BuscoT és Roux 1987). Tébb ndvény gyoke-
rein is eléfordultak ilyen aggregatumok. A szarvasgomba gazdakorének tisztazasa érdekében,
az nrDNS ITS-régiora tervezett diagnosztikai PCR segitségével vizsgaltuk az ¢é16hely nové-
nyeinek gyodkereit, és négy fasszart valamint harom lagyszara novény gyokerének mintai
adtak pozitiv PCR-eredményt. Mindegyik novény gyokerében talaltunk a Mattirolomyces
terfezioides kolonizacidjara utald struktirakat. A széles, AM-képz6 novények alkotta gazda-
kor, az 0jabb varosi terlileten vald el6fordulas, €s a nemzetség nagyon széles geografiai €s
diverz él6helyi elterjedése tovabb erGsitette azt az elképzelést, hogy az Mattirolomyces

terfezioides és feltehetéen a nemzetség nem tekintheté mikorrhizaképzonek.

7.6 Molekularis taxonomiai és filogenetikai modszerek fejlesztése
7.6.1 A gombak DNS-vonalkddja

Megfelelden kivélasztott DNS-vonalkdd alapjan gyorsan, hatékonyan és nagy biztonsaggal
lehet azonositani fajokat, koztiikk gombafajokat is, akar ugy is, hogy nem kell az adott csoport
szakértdjéve valni, és/vagy akkor is, ha az adott €161énybdl csak minimalis, masfajta azonosi-
tast lehetdvé nem tevd minta all rendelkezéstlinkre. A sivatagi szarvasgombakon végzett taxo-
nomiai munkaink alapjan csatlakoztunk a gombak DNS-vonalkodjanak kidolgozasara a kii-
16nb6z6 gombacsoportok szakértdibdl Gsszeallt nemzetkozi kezdeményezéshez. A revidealt
madridi gyljteménybdl 6t Terfezia faj bizonyosan az adott taxonhoz tartozd példanyaibol
szekvenaltuk az dsszehasonlitd elemzés célrégioit (nrDNS SSU, ITS és LSU, és RPB1). Osz-
szességében is, de a Terfezia fajokat is magaba foglaldé Pezizomycotina csoportban is az RBP1
szekvenciak jobb felbontastunak bizonyultak, mint az nrDNS ITS-szekvenciai. Ez utdbbi
kdnnyebb és sikeresebb amplifikalhatésaga azonban olyan mértéki és jelentdségii elény, mely
a DNS-vonalkoddal szembeni gyakorlati elvarasokat is szem el6tt tartva, meghaladjak azt a
minimalis hatranyt, amit az esetleges kissé rosszabb felbontas jelent. Mindezek alapjan a

gombak hivatalos DNS vonalkédjava az nrDNS ITS-szakasz valt.

7.6.2 Az indel-motivumok nrDNS ITS-alapu filogenetikai elemzésekben
A gombak nrDNS ITS-szekvencidi nem csupan DNS-vonalkodként hasznéalhatok, de altalano-
san heterogenitasuk miatt a gombak esetében nemzetségeken beliil, (kdzel) rokon fajok filo-

genetikai elemzésekor is hasznaljak. Tobb mint 110, a gombak korében korabban filogeneti-
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kai elemzésben hasznalt és publikalt ITS-adatsor Gjraclemzésével vizsgaltuk: az adatsorokat
négy illesztéprogrammal (algoritmussal) illesztve, kiilonbozik-e az elemzésekkel kapott filo-
genetikai fak elagazasainak tmogatottsaga, ha az indel-motivumok (,,gap”-ek) nem keriiltek
az elemzésbe, és ugy, hogy ezek binarisan kodolva az elemzésbe keriilnek. Vizsgaltuk tovab-
ba, hogy a ,,bizonytalanul” illesztett régiok algoritmikus eltavolitasa az illesztésekbdl miként
befolyasolja az eredményeket. Altalanossagban megallapitottuk, hogy megfeleld, szofisztikalt
algoritmusok/programok alkalmazasa esetén, az indel-motivumok elemzésbe vonasa novelte
az elagazasok tamogatottsagat, a filogenetikai eredmények megbizhatosagat, és ez kiilondsen
jelentds aranyu elagazasra volt igaz a ,,faban” a mélyebb elagazasok fel¢ haladva. Tehat az
nrDNS ITS-szakaszban, a nukleotid szekvenciakon tul is rejlenek olyan informaciok, melyek

alapjan korabbi elagazasokra vonatkozoan nyerhetiink fontos filogenetikai adatokat.
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4. Sajat kozlemények jegyzéke
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* megosztott elsGszerzok

5. Tudomanymetriai adatok

Teljes tudomanyos cikk nemzetkdzi folydiratban 57

Teljes tudomanyos cikk hazai idegennyelvi folydiratban 3

Teljes tudomanyos cikk, rovid kozlemény 1

Osszes/fiiggetlen hivatkozas 2034/1445
DNS-vonalkdd cikk nélkiil: 910/625

Osszesitett impakt faktor 143,4

Hirsch index 19

Az értekezés alapjaul szolgal6 kozlemények dsszesitett impakt faktora: 61,5
DNS-vonalkdd cikk nélkil: 51,7
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