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1. Bevezetés és célkitűzések  
 

A disszertáció középpontjában a gombák állnak, melyek az 
élőlények egyik legnagyobb csoportját akotják és amelyek 
kulcsszerepet játszanak a szárazföldi ökoszisztémák működésében 
(Wardle 2002). A gombaközösségek szerveződési mechanizmusairól és 
az ezeket befolyásoló környezeti változókról azonban még mindig 
kevest tudunk. Az abiotikus tényezők mellett a fajok közötti 
kölcsönhatások is fontos szerepet játszhatnak a gombaközösségek 
összetételében. Például a fajok közötti funkcionális különbségek miatt 
a fajokban gazdag mikorrhiza közösségek általában elősegítik a 
növényi diverzitást, a növénynövekedést és a tápanyagfelvételt a 
talajból (van der Heijden és és mtsai. 2008). Hasonlóképpen, a 
kórokozók nagy változatossága is hozzájárulhat a növények 
fajgazdagságához pl. a denzitástól függő mortalitás mechanizmusa 
által, amely során a lokálisan domináns fajok abundanciája csökken, 
teret adva így a ritkább fajoknak is (Bagchi és és mtsai. 2014, Comita 
és és mtsai. 2014). Összességében, növényzet és a talajmikrobiom 
közötti kölcsönhatások fontos következményekkel járnak a földalatti és 
föld feletti biotikus közösségek összetételére, tér- és időbeli 
dinamikájára, valamint a környezeti stresszorokkal (pl. 
éghajlatváltozás) szembeni ellenálló képességükre és a zavarást (pl. 
erdőirtás) követő regenerálódási képességükre.  

Az első doktori fokozatszerzésem óta eltelt húsz év tudományos 
kutatásainak nagy részét az gombaközösségek faji és funkcionális 
összetételét befolyásoló faktorok tanulmányozására fordítottam. 
Ahhoz, hogy a közösségek tájléptékű változásait megértsük, meg kell 
ismerjük a regionális fajkészletet, amelyből, számottevő diszperziós 
korlátok nélkül, szerveződnek a különböző társulások az egyes 
élőhelyek eltérő adottságai és a környezeti szűrés mechanizmusai 
alapján. A fajkészletet az egyes fajok földrajzi elterjedése határozza 
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meg, amit egyrészt az abiotikus és biotikus tényezők, pl. klíma ill. 
szimbiont elterjedése, másrészt a diszperziós korlátok alakítanak.  

Ezért elsőként a gombafajok molekuláris filogeográfiai elemzéseit 
mutatom be, mely jól illusztrálja a földrajzi és éghajlati adottságok 
hatását a gombafajok elterjedésére cirkumpoláris és olykor bipoláris 
léptékben. A további fejezetekben pedig a talajben élő 
gombaközösségek fajgazdagsága, valamint rendszertani és funkcionális 
összetétele és a környezeti tényezőket közötti kapcsolatokat ismertetem 
három biomban: északi sarkvidéki tundra, trópusi esőerdők és a pannon 
erdők. Az egyes biomokban különböző kapcsolódó kérdéseket is 
vizsgáltam:  

a) A sarkvidéki gombaközösségek összetételét hogyan 
befolyásolja a talaj kémhatása, nedvessége és tapanyagtartalma, 
valamint ezen közösségekre hogyan hathat a klímaváltozás? 

b) A trópusi esőerdők gombaközösségének diverzitása és 
összetétele hogyan tér el több ezer méteres szintkülönbséget 
átfogó a magassági grádiensek mentén és az egyes kontinensek 
között? 

c) A pannon erdők gombaközösségeinek összetétele hogyan tér el 
az erdőtípusok között és milyen edafikus és topográfiától függő 
mezoklimatikus tényezők befolyásolják azt? 

 
A sarkvidéki és boreális gombafajok filogeográfiája   

 

Egészen az ezredfordulóig az volt a kialakult nézet, hogy a 
prokarióta és eukarióta mikroszkopikus organizmusok egyaránt közel 
globálisan elterjedtek, azaz nincs kimutatható biogeográfiájuk (Finlay 
2002, Fenchel és Finlay 2004). Gombák esetén az első, földrajzi 
genetikai struktúrát is tesztelő molekuláris filogenetikai vizsgálatokat 
Taylor és munkatársai (2006) foglalták össze. Ezek többsége 
rámutatott, hogy a korábban kozmopolita elterjedésűnek vélt, 
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morfológiai bélyegek alapján leírt gombafajok jó része valójában több 
filogenetikai fajból álló fajkomplexumok, melyekben az egyes 
filogenetikai fajok földrajzi elterjedése egy-egy kontinensre 
korlátozódik. Azonban a szakirodalomban volt számos példa olyan 
gombafajokra is, amelyek képesek nagy távolságokra szétszóródni és 
ott megtelepedni (Kärnefelt 1990, Galloway és Aptroot 1995, Brown és 
Hovmøller 2002, Moyersoen és és mtsai. 2003, Feuerer és Hawksworth 
2007, Moncalvo és Buchanan 2008, Printzen 2008). A filogeográfiai 
kutatásaim idején (2004-2012) e mintázatokkal kapcsolatos ismereteink 
nagyon hiányosak voltak. Nem volt ismert például, hogy a kontinens-
szintű endemizmus vagy a kozmopolita elterjedés a kivétel vagy épp a 
szabály. Továbbá, amellett, hogy a fajok jórészt ismeretlen ökológiai 
jellemzői is szerepet játszanak azok terjedési képességeiben, arról sem 
volt ismeretünk, hogy az azonos ökoszisztémában élő gombák milyen 
mértékben osztoznak a filogeográfiai mintázatokon, van-e közöttük 
valamilyen általános tendencia. 

A disszertáció szempontjából a filogeográfia talán legfontosabb 
aspektusa az, hogy genetikailag megalapozott különbségeket és 
hasonlóságokat képes feltárni a regionális fajkészletek között, 
amelyekből a helyi közösségek determinisztikus (pl. niche-alapú) és 
sztochasztikus (pl. kolonizáció) folyamatok révén állnak össze, 
ahogyan azt később részletezem. 

Míg a sarkvidéki és boreális növények és állatok DNS-alapú 
filogeográfiáját széles körben tanulmányozták (Abbott és Comes 2003, 
Brunhoff és mtsai. 2003, Fedorov és mtsai. 2003, Flagstad és Røed 
2003, Wickström és mtsai. 2003, Alsos és mtsai. 2007, Marthinsen és 
mtsai. 2008), a sarkvidéki és boreális gombákról akkor még nem álltak 
rendelkezésre filogenetikai vizsgálatokra alkalmas DNS-adatok. Az 
ebben a fejezetben összefoglalt filogeográfiai vizsgálatokban 
elsősorban az ektomikorrhizás (ECM) gombák és a zuzmók 
cirkumpoláris filogeográfiájára összpontosítottunk, mivel ez a két 
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funkcionális csoport különösen fajgazdag és ökológiai szempontból 
fontos az északi régiókban. Ezenkívül mindkét csoport képviselői 
obligát módon függenek a fotoszintetikus gazdaszervezetekkel létesített 
szimbiózistól. Ez a függőség, a szabadon élő szaprotróf gombákkal 
ellentétben, elméletileg megnehezítheti a nagy távolságra történő 
terjedést és különösen a megtelepedést az új kolonizált területen, mert 
annak sikere a gazdanövények jelenlététől nagy mértékben függ. 

Filogeográfiai vizsgálataink három témakörre oszthatók: 
1. A légyölő galóca (Amanita muscaria) boreális-mérsékeltövi ECM 

gomba filogeográfiája: egy cirkumpoláris morfológiai fajkomplexum, 
amely regionálisan endemikus filogenetikai fajokból áll; 

2. Az alaszkai sarkvidéki és boreális tejelőgombák (Lactarius) és 
galambgombák (Russula) filogenetikai diverzitása és rokonsági 
viszonyai; 

3. A sarkvidéki és boreális gombafajok összehasonlító 
filogeográfiája cirkumpoláris léptékben; 

4. Az ECM gombák filogenetikai diverzitása a Spitzbergákon: nagy 
távolságokra is sikeresen terjedő fajokból álló közösség. 
 
Sarkvidéki gombaközösségek tájökológiája 
 

A tápanyagszegény és az év nagy részében hóval borított sarki és 
szubpoláris élőhelyeken a legtöbb növényfaj túlélése nagymértékben 
függ a mikorrhizás gombákkal létesített mutualista kapcsolatoktól 
(Newsham és és mtsai. 2009). E szoros kapcsolatból adódóan várható, 
hogy a sarkvidéki gombaközösségek tájszintű dinamikáját valószínűleg 
a topográfiai, mezoklimatikus és edafikus tényezők által meghatározott 
vegetációs minták befolyásolják.  

A felmelegedés okozta változások már jól megfigyelhetők a 
sarkvidéki tundra ökoszisztémákban, beleértve a talaj nagyobb 
mikrobiális aktivitását, a felvehető nitrogén (N) tartalom növekedését 
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(Chapin 1983, Aerts 2006), szénkörforgalmát felgyorsulását (Hobbie és 
Chapin 1998, Shaver és mtsai. 2006), valamint a vegetáció 
összetételének változásait (Chapin és mtsai. 1995, Bret-Harte és mtsai. 
2002). Megnőtt például a cserjék borítása, ami várhatóan fokozza az 
éghajlat melegedését és a vegetáció átalakulását (Sturm és mtsai. 2001). 
Míg a növényfajok diverzitását erősen befolyásolja a nyári hőmérséklet, 
a talajhőmérséklet fontos meghatározó tényezője lehet a talajgombák 
diverzitásának, különösena hosszú tél folyamán, amikor a gombák 
anyagcsere-folyamatainak nagy része zajlik (Nemergut és és mtsai. 
2005). Így várhatóan a hó mélysége (a hőszigetelő réteg vastagsága) és 
annak térbeli eloszlása is befolyásolja a talajgomba-közösségeket.  

Ezen témakörbe tartozó vizsgálatok három sarkvidéki régióban 
gyűjtött mintákon alapultak: Grönland északkeleti (ÉK) és nyugati 
(NY) részén, valamint Alaszka északi részén, ez utóbbi helyszínhez 
kapcsolódik a következő alfejezetben tárgyalt, az éghajlatváltozást 
szimuláló hosszútávú kísérlet is. A két grönlandi tanulmányunkban a 
talajgomba-közösségeket vizsgáltuk különböző tundra típusokban, 
amelyek széles körben elterjedtek az Északi-sarkvidéken. Ezek 
elsősorban a talajnedvesség és a hó mélységének eltérései szerint 
oszlanak el, amelyeket nagyrészt a mezotopográfiai grádiensek és az 
uralkodó szelek határoznak meg (Walker és és mtsai. 1999).  

Feltételeztük, hogy a gombaközösségek összetétele korrelál a 
vegetációtípusokkal, amit elsősorban a talajnedvesség és a talaj 
kémhatása befolyásol (1. hipotézis). Mivel a sarkvidéki gombák nagy 
része növényekkel és szimbiózisban, feltételeztük, hogy az egyes 
élőhelyeken belül a gombaközösségek összetétele az egyes 
mikroélőhelyek, pl. törpecserjés, csupasz talaj és a főleg zuzmók és 
mohák alkotta biológiai kéreg, között is különbözik (2. hipotézis). 
Feltételeztük továbbá, hogy a funkcionális csoportok (azaz szaprotróf, 
zuzmó, növénypatogén, gyökér endofita és ECM gombák), különböző 
életmódjaikból kifolyóan, eltérően részesítenek előnyben egyes 
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élőhelyeket és fajgazdagságuk korrelál az abiotikus változókkal (3. 
hipotézis). Végezetül feltételeztük, hogy az edényes növényekkel 
szoros kapcsolatban lévő csoportok (ECM, gyökér endofita és 
növénypatogén gombák) legnagyobb diverzitást és abundanciát a 
törpecserjék és cserjék által dominált foltokban mutatnak (4. hipotézis). 

Az alaszkai sarkvidéki klímaváltozást szimuláló hosszú távú (18 
évi) kísérleti kezelések parcelláin összehasonlítottuk a 
gombaközösségeket száraz és nedves tundratípusokban (Geml és mtsai. 
2015, Morgado és mtsai. 2015, Semenova és mtsai. 2015, Geml és 
mtsai. 2016, Morgado és mtsai. 2016, Semenova és mtsai. 2016, 
Morgado és Geml 2020, Geml és mtsai. 2021). A kontrollparcellák 
mellett a kezelések mindkét vegetációtípusban a következők voltak: (1) 
mesterségesen megnövelt nyári levegő- és felszínközeli 
talajhőmérséklet; (2) megnövelt hótakaró vastagság; valamint (3) és a 
fenti két kezelés kombinációja. Arra kerestük a választ, hogy hogyan 
változik a gombafunkciós csoportok összetétele a hosszú távon 
nagyobb téli hómélység és a magasabb nyári hőmérséklet hatására és 
hogy milyen különbségek vannak a száraz és a nedves tundra közötti a 
gombaközösség által adott válaszreakciókban. 
 
Trópusi esőerdők gombaközösségeinek változása magassági 
grádiensek mentén 
 

A trópusi erdők a biológiai sokféleség egyik fő tárházát jelentik és 
fontos szerepet játszanak a globális éghajlatszabályozásban és a 
biogeokémiai körforgásban. A mikrobiális ökológiai kutatások 
túlnyomó része a mérsékelt égövi és boreális régiókra összpontosít és a 
trópusokon található mikrobiális közösségekről kevés információ áll 
rendelkezésünkre. A trópusi hegyvidékek különösen gazdagok 
fajokban, amelyek jelentős része endemikus (Lomolino 2001). E 
hegyvidékek biológiai sokféleségét tanulmányozó kutatások a 
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növényeket és állatokat vizsgálta különböző magassági régiókban 
(Parris és mtsai. 1992, Wood és mtsai. 1993, Nor 2001, Cardelús és 
mtsai. 2006, Ghalambor és mtsai. 2006, Grau és mtsai. 2007, Grytnes 
és mtsai. 2008, Liew és mtsai. 2010), míg a trópusi hegyvidéki 
gombaközösségekről kutatásaim idején nem álltak rendelkezésre 
információk. Geml és mtsai. (2014) tanulmányunk előtt a trópusi 
gombák diverzitását magassági grádiensek mentén tanulmányozó 
egyetlen publikáció termőtest adatokon alapult, ezért csak a 
nagygombákra korlátozódott (Gómez-Hernández és mtsai. 2012). 

A 2014 és 2022 között publikált kutatásainkban öt trópusi 
hegyvidéki területen hasonlítottuk össze a gombaközösségek 
összetételét és fajgazdagságát magassági grádiensek mentén: 
északnyugat-Argentína andoki erdeiben, Dél-Brazília atlanti erdeiben, 
a panamai esőerdőkben, a borneói esőerdőkben és Pápua Új-Guinea 
esőerdeiben. Feltételeztük, hogy, a növényzethez hasonlóan, 
gombaközösségek fajösszetétele változik a magassági grádiensek 
mentén, beleértve valamennyi funkcionális csoportot (1. hipotézis). A 
növényekre és állatokra vonatkozó ismert magassági diverzitás 
mintázatok alapján azt vártuk, hogy az állat- és növénypatogén, 
valamint a fabontó és a generalista szaprotróf gombák fajgazdagsága 
negatív kapcsolatot mutat a tengerszint feletti magassággal, mivel 
gazdaszervezeteik illetve a belőlük származó szubsztrátumok 
diverzitása az alacsonyan fekvő és a középhegységi erdőkben a 
legnagyobb, valamint a melegebb övekben több energia áll 
rendelkezésre a lebontási folyamatok számára (2. hipotézis). A 
gazdanövényektől való függésük miatt feltételeztük, hogy a különféle 
mikorrhizás, növénypatogén és a fabontó gombák összetétele nagyobb 
fajkicserélődést mutat a magassági grádiensek mentén, mint a szabadon 
élő generalista szaprotrófok (3. hipotézis). Mivel az éghajlati tényezők 
(különösen a hőmérséklet és a csapadék) és az ehhez kapcsolódó 
edafikus tényezők (pl. a talaj kémhatása, tápanyag- és szervesanyag-
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tartalma) határozzák meg leginkább a gombaközösségek összetételét 
globálisan (Tedersoo és mtsai. 2014, Větrovský és mtsai. 2019), 
feltételeztük, hogy a magassági grádiensek elsősorban a fent említett 
abiotikus tényezők változásain keresztül strukturálják a 
gombaközösségeket (4. hipotézis). 
 
Pannon erdők gombaközösségeinek faji és funkcionális összetétele és 
tájökológiája  

 

A domborzat és a talaj fizikai-kémiai tulajdonságai a szárazföldi 
ökoszisztémák biológiai közösségeit leginkább befolyásoló tájszintű 
tényezők közé tartoznak. A domborzat tekintetében a tengerszint feletti 
magasság és a lejtő égtáji kitettsége különösen fontos, mivel ezek 
közvetlenül befolyásolják a mezoklimatikus viszonyokat. Az ebből 
adódó helyi hőmérsékleti és talajnedvesség viszonyok, az adott terület 
geológiai adottságaival együtt, hatással vannak talajban lejátszódó 
kémiai folyamatokra és korlátozhatják a fajok megtelepedését és 
élőhely produktivitását (Rosenberg és mtsai. 1983, Rorison és mtsai. 
1986, McCune és Keon 2002 Fekedulegn és mtsai. 2003, Geml és 
mtsai. 2014ab, Gilliam és mtsai. 2014). A növények és gombák 
általában hasonló szintű közösségi strukturáltságot mutatnak a biomok, 
biogeográfiai régiók és tájszintű élőhelytípusok között (Geml és mtsai. 
2014b, Tedersoo és mtsai. 2014, Geml és mtsai. 2017, Větrovský és 
mtsai. 2019, Adamo és mtsai. 2021, Boekhout és mtsai. 2021, Geml és 
mtsai. 2022ab).  

A két bemutatott tanulmányunkhoz az Északi-középhegység 
különböző régióiban gyűjtöttünk talajmintákat. A Geml (2019) 
tájszintű tanulmányban a lejtő égtáji kitettségének hatását vizsgáltam a 
talajgomba-közösségekre vonatkozóan a Mátra keleti részén, míg a 
későbbi tanulmányunkban (Geml és mtsai. 2022b) a Bükk nyugati 
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felében előforduló tizenegy pannon erdőtípusban jellemeztük az ECM 
gombaközösségeket. 

Bár a lejtők kitettségének a gombaközösségek összetételére 
gyakorolt hatását tanulmányom (Geml 2019) előtt nem vizsgálták, 
általánosságban a gombaközösségek  összetétele és az élőhelytípusok 
közötti szoros kapcsolatra vonatkozóan már több kontinensről is voltak 
adatok. Számos tanulmány kismértékű diverzitásbeli és jelentős 
mértékű összetételbeli eltérésekről számolt be a különböző 
mezoklimatikus és/vagy edafikus adottságokkal rendelkező élőhelyek 
esetén a trópusi régióktól a sarkvidékig (pl. Geml és mtsai. 2014ab, 
Timling és mtsai. 2014, Grau és mtsai. 2017). Ezért azt feltételeztük, 
hogy, bár a lejtő kitettsége várhatóan nem befolyásolja a 
gombaközösség teljes fajgazdagságát, a niche-folyamatok, (pl. 
környezeti szűrés) miatt a gombaközösségek összetétele jelentősen 
különbözik a mezoklimatikus és edafikus viszonyok tekintetében eltérő 
pannon erdőtípusok között (1. hipotézis). Ezen túlmenően a gombák 
taxonómiai és funkcionális csoportjai között is különbségeket vártunk 
felfedezni az élőhely-preferenciájukra vonatkozóan a különböző 
életstratégiáik és az abiotikus változókkal kapcsolatos fiziológiai 
optimumaik eltéréseiből adódóan, amelyek valószínűleg befolyásolják 
a kompetitív képességeiket (2. hipotézis). 

 
 
2. Eredmények  

 
A sarkvidéki és boreális gombafajok filogeográfiája   

 

Felfedeztük, hogy az A. muscaria morfológiailag nagyon hasonló 
eurázsiai és észak-amerikai példányai nem csak filogenetikai 
szempontból tartoznak különböző fajokhoz, hanem ebben a 
fajkomplexumban további filogenetikai fajok is léteznek, amelyek 
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elterjedése az észak-amerikai kontinensen belül különböző 
biogeográfiai régiókra korlátozódik (Geml és mtsai. 2006, Geml és 
mtsai. 2008, Geml és mtsai. 2010c). Az A. muscaria két fő filogenetikai 
kládja mellett, amelyek az észak-amerikai és eurázsiai populációknak 
felelnek meg (I. és II. klád sensu Geml és mtsai. 2008), számos más 
filogenetikai csoportot találtunk, amelyek ugyanazon a kontinensen 
belül különböző élőhelyeket (niche-szegregáció) vagy régiókat 
foglalnak el, néha relatív közelségben. A niche-szegregációt jól 
szemlélteti a III. klád (A. muscaria var. regalis), amely az eurázsiai II. 
kláddal (A. muscaria var. muscaria) szimpatrikus az előbbi teljes 
elterjedési területén, de túlnyomórészt szubalpin élőhelyekben található 
és ezért mikro-allopatrikus a boreális-mérsékelt erdőkre jellemző II. 
kláddal. A IV. klád (A. muscaria var. persicina) az ökoregionális 
elterjedést szemlélteti, mert szinte kizárólag az USA délkeleti részén 
található vegyes fenyő-tölgyes erdőkben él. Az V., VI. és VIII. kládok 
korábban ismeretlen filogenetikai fajokat képviselnek és előfordulásuk 
eddig csak a Kalifornia partjainál fekvő Santa Cruz-szigeteken ismert. 
Ezenkívül a II/A klád bizonyítékot mutat a II. klád többi tagjától való 
genetikai és ökoregionális szegregációra. Ez utóbbi csoportot csak a 
Washington államtól Alaszka délkeleti részéig tartó tengeri 
esőerdőkben találták meg Észak-Amerika csendes-óceáni partvidékén. 
Érdekes módon ezek a populációs szintű különbségek alátámasztják azt 
az elképzelést, hogy az Amanita muscaria fajkomplexumon belül 
legalább két független boreális fejlődési vonal élte túl a legutóbbi 
jégkorszakot az alaszkai glaciális erdei refúgiumokban: 1) egy I. kládba 
tartozó populáció a belső-alaszkai boreális erdőkben; és 2) a II/A kládba 
tartozó populáció Délkelet-Alaszka tengerparti esőerdőiben. 

Elsőként tártuk fel az alaszkai Lactarius és Russula fajok 
filogenetikai elhelyezkedését a két nemzetség törzsfejlődési fáin és 
több, korábban nem dokumentált, azonosítatlan filogenetikai csoportot 
fedeztünk fel (Geml és mtsai. 2009ab, Geml és mtsai. 2010b). Továbbá  
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megállapítottuk, hogy a mindkét nemzetség esetén a fő filogenetikai 
kládok képviselői megtalálhatók Alaszkában, ami eltér a csiperke 
(Agaricus) nemzetségben látott rokonsági viszonyoktól, ahol a nagyobb 
kládoknak csak egy kis hányada van jelen a boreális erdeiben és sarki 
tundráin (Geml és mtsai. 2008a). Az alaszkai Lactarius és Russula 
filogenetikai csoportjainak egy részét be tudtuk azonosítani már ismert 
fajokként, más alaszkai filogenetikai csoportokba viszont még 
korábban nem szekvenált fajokat képviseltek, amelyek egy része 
feltehetően még nem ismert faj, ismert közeli rokonokkal vagy azok 
nélkül. Számos esetben több, egymással szoros kapcsolatban álló 
filocsoportot figyeltünk meg, amelyek közül az egyik gyakran csak 
alaszkai szekvenciákat tartalmazott, míg a testvércsoport Alaszkán 
kívüli szekvenciákat is. E filocsoportok némelyike morfológiailag 
hasonló, de filogenetikailag különböző entitásokat képviselhet, 
amelyek tisztázásához több génből nyert szekvencia-adatok 
szükségesek. A kapott filogenetikai eredmények, a Lactarius és a 
Russula nemzetségben egyaránt, filogeográfiai endemizmusra utalnak 
legalább kontinens szinten, hasonlóan az Amanita muscaria esetében 
megfigyelt mintázatokhoz (Geml és mtsai. 2008b). Adataink azt is 
jelzik, hogy mind a Lactarius, mind a Russula közösségek 
fajösszetétele jelentősen különbözik az egyes erdőtípusok között, ami 
kifejezett élőhelypreferenciára utal. 

Összehasonlító filogeográfiai vizsgálataink elsőként mutatták ki, 
hogy, bár a genetikai diverzitás értékei hasonlóak voltak az összes 
elemzett boreális-mérsékelt és sarkvidéki-alpesi faj között, a hosszú 
távú génáramlás mértéke nagymértékben eltért e két csoport között. 
Valamennyi boreális-mérsékelt égövi faj esetében bizonyítékot 
találtunk arra, hogy nincs a kontinensek között génáramlás, amit a 
populációk kontinensek szerinti szegregációja is alátámaszt (Geml és 
mtsai. 2010a, Geml és mtsai. 2011, Geml és mtsai. 2012a). Másrészt az 
összes vizsgált sarkvidéki-alpesi gombafaj esetében mérsékelt vagy 
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magas génáramlást találtunk az észak-amerikai és az eurázsiai 
populációk között. Kétirányú génáramlást észleltünk az eurázsiai és az 
észak-amerikai sarkvidéki populációk között a Flavocetraria cucullata 
és a F. nivalis aszkuszos zuzmók, valamint a Lichenomphalia 
umbellifera bazídiumos zuzmóképző faj esetén. A koaleszcencia-alapú 
genealógiák csak a boreális fajok esetében mutattak ki erős történelmi 
populáció szegregációt, a sarkvidéki fajok esetében nem. Hasonló 
panarktikus génáramlást észleltek a sarkvidéki állatok és növények 
esetében is (Dalén és mtsai. 2005, Alsos és mtsai. 2007, Marthinsen és 
mtsai. 2008). Ez arra utal, hogy a negyedidőszak éghajlati ingadozásai 
során feltehetően a jó terjedési képességgel rendelkező a sarkvidéki 
fajok nagyobb eséllyel maradtak fenn, mert sikeresebben tudták követni 
az élőhelyeik nagymértékű térbeli változásait.  

Elsőként tártuk fel DNS-módszerekkel Spitzbergákon élő ECM 
gombaközösségeket (Geml és mtsai. 2012b), talaj- és termőtest minták 
alapján. Megállapítottuk, hogy a földrajzi elszigeteltség és a sarkvidéki 
éghajlat ellenére a Spitzbergák ECM gombaközösségei meglepően 
változatosak, legalább 109 filocsoportot foglalnak magukban. A DNS-
módszerekkel sikerült kiutatnunk legtöbb olyan ECM gombafajt, 
amelyek jelenlétét a Spitzbergákra vonatkozóan Väre és munkatársai 
(1992), valamint Gulden és Torkelsen (1996) közölte gyökerek és 
termőtesttek morfológiai beazonosítása alapján. Ezen túlmenően 
számos további ECM gombafaj előfordulását is közöltük, pl. számos 
olyan nemzetséghez tartozó fajokat (pl. Tomentella, Sebacina stb.), 
amelyek teljesen hiányoztak a fenti korábbi fajlistákról. Mivel a 
Spitzbergák a legutóbbi jégkorszak idején teljesen el voltak jegesedve, 
az ECM gombák és gazdanövényeik csak a jégtakaró visszahúzódását 
követően, tengerentúli terjedés útján telepedhettek meg ott. Ez azt 
jelenti, hogy az északi félteke magas szélességi körein a hosszú távú 
terjedés valószínűleg jelentős szerepet játszott számos ECM gomba 
filogeográfiai történetében. Korábbi feltételezések szerint a tipikus 
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ECM növényeknek és gombaszimbiontáiknak szárazföldi útvonalakon 
kellett vándorolniuk az obligát szimbiózisukból kifolyólag (Malloch és 
mtsai. 1980, Halling 2001). Valószínűtlennek tartották akár a 
mikorrhiza gomba, akár a gazdanövény elszigetelt, nagy távolságra 
történő terjedését és megtelepedését, mivel feltételezték, hogy a 
gombaspóra és a gazdanövény magjának egyidejű érkezésére volt 
szükség (Moyersoen és mtsai. 2003). Eredményeink azonban az ECM 
gombák hatékony tengerentúli terjedésére utalnak, ahogyan azt a 
gazdanövényeiknél is megfigyelték (Alsos és és mtsai. 2007). 

 
Sarkvidéki gombaközösségek tájökológiája 
 

Az elsők között közöltünk tanulmányokat a sarkvidéki 
gombaközösségek diverzitásáról, fajösszetételéről és ezek változásairól 
környezeti grádiensek, például hidrológiai és edafikus grádiensek 
mentén. Azt találtuk, hogy mind a fajgazdagságot, mind a közösségek 
összetételét elsősorban az abiotikus körülmények élőhelyi szintű 
különbségei határozzák meg a mezotopográfiai grádiensek mentén 
(Grau és mtsai. 2017, Canini és mtsai. 2019, Geml és mtsai. 2021). Az 
egyik szembetűnő eredmény az volt, hogy a környezet kopársága, 
amely a hótakaró és a víz- és tápanyagtartalom jelentős csökkenésében 
nyilvánult meg, pozitívan korrelált az teljes gombaközösség 
fajgazdagságával, annak ellenére, hogy néhány funkcionális csoport, pl. 
az ECM gombák, fajszáma itt alacsonyabb volt (Grau és mtsai. 2017). 
Negatív kapcsolatot figyeltünk meg az ECM és a szaprotróf gombák 
között mind a fajgazdagság, mind az abundanciájuk tekintetében, ami 
azért figyelemre méltó, mert ezek alkotják a sarkvidéki gombák két 
domináns funkcionális csoportját, amelyek közvetlen versenyben 
állnak a tápanyagokért (Nordin és mtsai. 2004). Az ECM gombák a 
talajban a N hozzáférhetőségének csökkenése révén kiszoríthatják a 
szaprotróf gombákat (Leake 2002), és a bomlástermékek ebből eredő 



 14 

csökkenése lassítja a talaj szénkörforgás mértékét és növeli a szén 
megkötését a talajban (Orwin és mtsai. 2011, Averill és Hawkes 2016). 
Ez a mechanizmus tehát magyarázatot adhat a talaj szervesanyagainak 
nagyobb mértékű felhalmozódására a sarkvidéki és havasi tundrákon, 
ahol az ECM gombák dominálnak (Grau és mtsai. 2017). Továbbá azt 
találtuk, hogy az élőhely (itt: növénytársulás) mellett a mikroélőhely 
(pl. csupasz talajfelszín, zuzmók és mohák által dominált talajfelszíni 
biológiai kéreg és törpecserjés foltok) is befolyásolja a sarkvidéki 
gombaközösségek összetételét és fajgazdagságát (Grau és mtsai. 2017, 
Canini és mtsai. 2019, Geml és mtsai. 2021), hasonlóan a 
Spitzbergákon (Blaalid és mtsai. 2014, Mundra és mtsai. 2014) és 
Kanadában (Timling és mtsai. 2012, 2014) végzett vizsgálatokhoz. A 
vizsgált edafikus paraméterek közül a pH és a nedvességtartalom erősen 
korrelált a gombák fajgazdagságával és a közösségek összetételével 
(Grau és mtsai. 2017, Canini és mtsai. 2019, Geml és mtsai. 2021). 
Összességében a mintavételezett vegetációtípusok térbeli közelsége 
ellenére az összetételbeli különbségek és az indikátorfajok nagy száma 
arra utal, hogy számos gombafaj érzékeny a talaj vízellátottságára, 
kémhatására és a vegetáció összetételére.  

Vizsgálatainkban ugyancsak az elsők között tártuk fel a sarkvidéki 
gombák felmelegedésre és a téli csapadék növekedésére adott 
lehetséges válaszreakcióit (Geml és mtsai. 2015, Morgado és mtsai. 
2015, Semenova és mtsai. 2015, Geml és mtsai. 2016, Morgado és 
mtsai. 2016, Semenova és mtsai. 2016, Morgado és Geml 2020, Geml 
és mtsai. 2021). Kimutattuk, hogy a kísérletileg fokozott nyári 
felmelegedés és a megnövekedett hóvastagság eltérő hatással volt az 
edafikus változókra és a gombaközösségekre a száraz és a nedves 
tundrán. Ezen túlmenően a gombák funkcionális csoportjai között 
jelentős különbségek voltak abban, hogy hogyan reagáltak a nyári 
hőmérséklet-emelkedésre, a hótakaró vastagodására és az edafikus 
változásokra. Ez arra utal, hogy a helyi fajkészlet és a zavarás (itt: 
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klímaváltozást szimuláló kísérleti kezelések) előtti környezeti 
tényezők, például a hely hidrológiai viszonyai és a növényzet 
összetétele meghatározza a gombaközösségek válaszait is (Walker és 
mtsai. 2006, Pattison and Welker 2014). Megfigyeltük, hogy a száraz 
tundrán mind a nyári hőmérséklet, mind a hótakaró vastagságának 
kísérleti növelése szignifikánsan korrelált a gombaközösség 
összetételével a legtöbb funkcionális csoport esetén. A nedves 
tundrában a nyári felmelegedés erősen korrelált a legtöbb funkcionális 
csoport összetételének változásával, míg a megnövekedett hóvastagság 
csak az ECM és más gyökérszombionta gombákra volt hatással, 
amelyek negatív korrelációt mutattak a hótakaró mélységével a nedves 
tundrában. Ezek az eredmények és az alpesi és sarkvidéki száraz tundrai 
növényközösségekből származó adatok (Welker és mtsai. 1997, 
Lupascu és mtsai. 2013, Sharp és mtsai. 2013) arra utalnak, hogy a 
vegetáció és mikrobiális közösségek felmelegedésre adott 
válaszreakciói nagy mértékben függnek a talaj vízellátottságától és az 
ebből eredő produktivitásra vonatkozó különbségektől a tundratípusok 
között. A felmelegedés okozta változások, amelyekről itt beszámolunk, 
különösen figyelemre méltóak, ha figyelembe vesszük, hogy a 
gombaközösségek összetételében a kontroll és a kísérleti kezelésben 
részesülő parcellák közötti különbségek nagy részét a gombafajok 
jelenléte vagy hiánya okozta, míg a vegetációs változásokat 
ugyanezeken a kísérleti parcellákon a növényfajok abundanciájában 
megfigyelt változásai okozták, csaknem változatlan fajösszetétel 
mellett (Wahren és mtsai. 2005). Míg az akkoriban uralkodó nézet azt 
tartotta, hogy a növényi közösségek összetétele irányítja a 
gombaközösségek összetételét az Északi-sarkvidéken (Dahlberg és 
Bültmann 2013), mi arra a következtetésre jutottunk, hogy a 
gombaközösségek összetétele a növényzettől függetlenül is változik, 
pusztán az abiotikus változások folytán, és hogy a gombák különösen 
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alkalmasak lehetnek a környezeti változásokra adott korai válaszok 
nyomon követésére. 

 
Trópusi esőerdők gombaközösségeinek változása magassági 
grádiensek mentén 
 

Elsőként vizsgáltuk a trópusi esőerdők gombaközösségeinek 
diverzitását és fajösszetételét tengerszint feletti magassági grádiensek 
mentén (Geml 2017, Geml és mtsai. 2014b, Merckx és mtsai. 2015, 
Wicaksono és mtsai. 2017, Nouhra és mtsai. 2018, Geml és mtsai. 
2022a). A növényekkel ellentétben, ahol az alacsonyan fekvő és 
középhegységi erdőkben jellemzően több faj található, mint a magasabb 
övekben (Aiba és Kitayama 1999, Brown és mtsai. 2001, McCain és 
Grytnes 2010), a talajgombák teljes fajgazdagságában nem találtunk 
lényeges különbségeket a magassági grádiensek mentén a legtöbb 
mintavételezett régióban. A teljes fajgazdagság magassági 
mintázatának hiánya hasonló a szélességi grádiensek esetén megfigyelt 
mintázatokra globális szinten (Větrovský és mtsai. 2019). Ezzel 
szemben az egyes funkcionális csoportok fajgazdagsága gyakran 
jelentősen különbözött a magassági grádiensek mentén (Geml és mtsai. 
2014b, Geml és mtsai. 2022a). Még azokban a funkcionális 
csoportokban is, amelyek gazdagsága nem tért jelentősen a magassági 
övek között, jelentős összetételbeli különbségeket figyeltünk meg a 
magassági grádiensek mentén. Hasonló magassági különbségeket 
figyeltek meg a fajgazdagság és a fajösszetétel tekintetében a növények 
és állatok különböző funkcionális csoportjaiban is (Cardelús és mtsai. 
2006, McCain 2009, McCain és Grytnes 2010, Guo és mtsai. 2013). Az 
általunk megfigyelt gombaközösségek változásának nagy részét a 
fajkicserélődés tette ki, ami minden régióban pozitív korrelációt 
mutatott az egyes mintapárok szintkülönbségeivel, míg az 
egymásbaágyazottság (“nestedness”) elhanyagolható volt. 
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Megfigyeltük, hogy általában 700-800 m szintkülönbség a talajgomba-
közösségek nagymértékű kicserélődését eredményezi, ami arra utal, 
hogy a legtöbb gomba egy viszonylag szűk magassági zónát preferál e 
grádiensek mentén. Ez azzal magyarázható, hogy a trópusokon egy 
adott magasságban élő fajok kisebb hőmérséklet-ingadozásnak vannak 
kitéve, mint a mérsékelt égöviek, és az abiotikus tényezők viszonylag 
szűk skálájához alkalmazkodott (Janzen 1967). 

Összefoglalva, a trópusi gombaközösségek összetétel a tengerszint 
feletti magasság és az ebből eredő környezeti szűrés határozza meg az 
eltérő éghajlati és edafikus viszonyok, valamint a növényközösségek 
közötti különbségek alapján. Az éves átlaghőmérséklet és a talaj 
kémhatása többféle módon is befolyásolja a gombák előfordulását a 
magassági grádiensek mentén, például a lebontó folyamatok, a 
növényzet, a tápanyag-ellátottság és más edafikus tényezők 
befolyásolásával, valamint a fajok interakciós dinamikáinak 
megváltoztatásával. A hegyvidéki erdők az éghajlatváltozással által 
leginkább veszélyeztetett szárazföldi ökoszisztémák közé tartoznak és 
a felmelegedés kétségtelenül hatással lesz ezen ökoszisztémák 
gombaközösségeire is. Tekintettel gombák élőhelypreferenciáira és 
funkcionális különbségeire, a jövőbeli közösségek egy adott helyszínen 
nemcsak összetételükben, hanem funkcionalitásukban is jelentősen 
eltérhetnek a jelenlegiektől.  
 
Pannon erdők gombaközösségeinek faji és funkcionális összetétele és 
tájökológiája  

 

Elsőként végeztem a pannon erdők gombaközösségeinek talaj-DNS- 
alapú elemzését a gombák minden fejlődési ágára vonatkozóan (Geml 
2019). Ebben a táji léptékű vizsgálatban kimutattam, hogy, a 
vegetációtípusokhoz hasonlóan, a gombaközösségek összetételét is 
nagyban meghatározza a lejtők égtáji kitettsége és az abiotikus 
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tényezőkben ehhez kapcsolódó eltérései. Bár a teljes gombagazdagság 
minden erdőtípusban hasonló volt, a lejtők égtáji kitettsége által formált 
erdőtípusok között jelentős különbségek mutatkoztak a rendszertani 
csoportok fajgazdagságában. Ez különösen igaz volt az 
Agaricomycetes és a Mortierellomycotina esetében, amelyek sokkal 
fajgazdagabbak voltak az északi lejtőkön. Ezzel szemben az aszkuszos 
gombák általában nagyobb fajgazdagságot mutattak a melegebb és 
szárazabb erdőtípusokban, és ennek megfelelő jelentős különbségeket 
figyeltem meg a Dothideomycetes, Eurotiomycetes és Sordariomycetes 
esetében. A lejtőkre érkező napsugárzás mértéke határozza meg az 
északi és déli fekvésű lejtők közötti különbségeket az abiotikus 
tényezőkben, amelyek mind a vegetáció, mind a gombaközösségek 
összetételére hatnak (McCune és Keon 2002). Például a kitettség erősen 
befolyásolja a felszíni hőmérsékletet, a talajnedvességet, a relatív 
páratartalmat és a talajkémiai folyamatokat (Gilliam és mtsai. 2014). 
Következésképpen az északi és déli fekvésű lejtőkön található 
élőhelyek eltérő mezo- és mikroklimatikus, valamint edafikus 
viszonyokkal rendelkeznek. Ezek a különbségek különösen a 
rendelkezésre álló talajnedvesség és kémhatás tekintetében markánsak, 
ahogyan azt a vizsgált régióban már korábban is megfigyelték (Dobos 
2010) és amelyek befolyásolják a közösségek összetételét és a fajok 
közötti kölcsönhatásaikat. 

A későbbi tanulmányunkban elsőként jellemeztük az ECM 
gombaközösségeket számos pannon erdőtípusban mezoklimatikus és 
edafikus grádiensek mentén (Geml és mtsai. 2022b). Megfigyeltük, 
hogy az ECM gombák összetétele különbözik a coenológiai 
erdőtípusok között, valamint hogy az ECM gombák diverzitását és 
tájszintű előfordulását elsősorban a hőmérséklet és a fent említett 
edafikus tényezők (pl. a talaj kémhatása, a talajnedvesség és a talaj 
kalcium és szén-tartalma) határozzák meg. Az ECM gombák között 
jelentős fajszintű ökológiai különbségeket találtunk élőhelypreferencia 
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tekintetében. Ezek az eredmények a közösségek szerveződési 
mechanizmusaira világítanak rá, mint pl. a közeli rokon fajok közötti 
niche-szegregáció és niche-alapú környezeti szűrés. 

A kapott ökológiai információkon kívül ez a két tanulmány az első 
betekintést nyújtja a talajlakó gombák rendszertani diverzitásába és 
fajkészletébe a domináns pannon erdőtípusokban. Vizsgálataink 
figyelemre méltóan magas gombadiverzitást mutatnak mindkét 
mintázott észak-magyarországi régióban. A gombaszekvenciák 
mintegy felét sikerült nemzetség szinten beazonosítani és funkcionális 
csoportokhoz rendelni, különösen a nagygombák esetében, amelyekről 
kiterjedt referenciaadatok állnak rendelkezésre Európából. A 
beazonosított mikroszkopikus rendszertani csoportok sokfélesége és 
fajösszetétele tekintetében az e két cikkben közölt eredmények lehetnek 
az első adatok a pannon biogeográfiai régióra vonatkozóan, amelyek 
referenciaadatként szolgálhatnak a jövőbeli vizsgálatokhoz is.   
Mindazonáltal a tényleges diverzitás valószínűleg még ennél is 
nagyobb, mivel a legtöbb sok gomba szekvenciát csak család, rendek 
vagy osztály szinten lehetett besorolni, mivel nem álltak rendelkezésre 
kellően beazonosított referenciaszekvencia-adatok. Következésképpen 
ezek ismeretlen azonosságú fajokat képviselnek, amelyek közül több 
valószínűleg még nem rendelkezik tudományos névvel. Végül, a 
természetvédelmi erőfeszítések szempontjából az ezekhez hasonló 
talaj-DNS-vizsgálatok értékes térbeli adatokat szolgáltathatnak a ritka, 
védett gombák elterjedésének feltérképezéséhez, és értékes 
információkkal szolgálhatnak élőhely-preferenciájukra vonatkozóan. 
 
 
3. Összegzés és kitekintés  

 
Ebben a disszertációban a gombák diverzitását és előfordulását és az 

ezeket alakító tényezőket vizsgáltam különböző térbeli léptékekben. A 
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gombafilogeográfiai vizsgálatokkal bemutattam azokat a folyamatokat, 
amelyek befolyásolják a gombák jelenlegi elterjedését a különböző 
földrajzi szélességeken. Ezeknek a folyamatoknak és 
következményeiknek a megértése azért fontos, mert közvetlenül 
meghatározzák a regionális fajkészletet, amelyből a helyi közösségek 
niche-alapú és sztochasztikus folyamatok révén szerveződnek. Az 
terjedési képességek, a szimbionták eloszlása és a más 
mikroorganizmusokkal folytatott inerakciók a legfontosabb tényezők 
közé tartoznak, amelyek korlátozzák, hogy egy faj milyen mértékben 
foglalhatja el a fundamentális niche-t, vagyis azt, ahol megfelelőek a 
környezeti feltételek. Ahol a szétszóródás hatékony, mint ahogyan azt 
a sarkvidéki gombák esetében bemutattuk, ott a faj által realizált niche 
a fundamentális niche nagy százalékát teheti ki, versengéstől függően. 
Valójában a tundra növény- és gombaközösségeinek összetétele nagyon 
hasonló cirkumpoláris léptékben, ahol a mezo- vagy mikrotopográfiai 
és edafikus tényezők okozta kisléptékű különbségek gyakran 
hangsúlyosabbak, mint a kontinensek közötti különbségek (Walker és 
mtsai. 2005). Összességében, eredményeink és kortársaink eredményei 
azt mutatják, hogy a gombák elterjedési mintázatai hasonlóak a 
növényekéhez, azaz általában az éghajlat és a terjedési akadályok - pl. 
óceánok, nagy sivatagok és magas hegyvonulatok - által meghatározott 
biogeográfiai régiók tükörképei. 

Globális szinten a talajban élő gombaközösségeket, csakúgy, mint 
más biológiai együtteseket, számos környezeti tényező alakítja, 
amelyek közül a hőmérséklet, a csapadék és a talaj kémhatása a 
legfontosabb (Tedersoo és mtsai. 2014, Větrovský és mtsai. 2019). 
Vizsgálataink azt mutatják, hogy gyakorlatilag ugyanezek az éghajlati 
és edafikus tényezők alakítják a gombák diverzitását és elterjedését 
regionális és táji léptékben is. Ezek a környezeti változók a növények 
eloszlását is befolyásolják, ami tükröződik a biomok és 
vegetációtípusok coenológiai leírásaiban. 
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A gombák tájszintű környezeti grádiensek mentén történő 
szerveződését valószínűleg fiziológiai korlátaik, életstratégiáik 
(kompetitív, stressztűrő vagy ruderális) és funkcionális tulajdonságaik 
határozzák meg. Mivel a legtöbb gomba hatékonyan képes táji 
léptékben szétszóródni, a gombaközösség összetétele bármely helyen 
elsősorban a környezeti szűrők, például az edafikus és (mezo)éghajlati 
viszonyok eredménye (Fierer és mtsai. 2012, Geml és mtsai. 2014ab, 
Goldmann és mtsai. 2016, Geml 2019, Geml és mtsai. 2022ab). Bár az 
egyes gombafajok funkcionális tulajdonságai kevéssé ismertek 
(Anderson és Cairney 2007), a gombák nagy fajgazdagsága számos 
ökoszisztémában a funkcionális heterogenitás magas szintjére utal még 
helyi léptékben is (Allen és és mtsai. 2003). A környezet térben és 
időben dinamikus, a fajok kölcsönhatási dinamikáját folyamatosan 
változtatja, ami finom változásokat eredményez a közösségek 
összetételében, amely mindig a helyi fajkészlet részhalmazát 
képviselik. A gombaközösségek összetétele és az abiotikus tényezők 
között megfigyelt összefüggések arra utalnak, hogy a gombaközösségre 
gyakorolt egyes hatások közvetlenek lehetnek, pl. fiziológiai korlátozó 
hatás, míg a legtöbb hatás közvetett lehet, pl. a tápanyag 
elérhetőségében és a tápanyagszerzési képességekben bekövetkező 
változásokon keresztül. 

Vizsgálataink rávilágítanak az azonos funkcionális kategóriákba 
sorolt gombák közötti taxonómiai és funkcionális különbségekre is. A 
gombafajok funkcionális ismereteinek szűkössége miatt a jelenlegi 
legkorszerűbb módszerek a gombák funkcionális csoportosítására a 
nemzetségszintű azonosításra támaszkodnak, mint a disszertációban 
összefoglalt vizsgálatokban. Ez messze nem ideális és, ahogyan azt az 
egyes funkcionális csoportokon belüli ökológiai különbségek is 
mutatják, faji szinten is jelentős különbségek vannak mind az 
élőhelyspecifikusság, mind a funkcionalitás tekintetében.  
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A fent tárgyalt, niche-alapú, determinisztikus folyamatok mellett a 
gombaközösségek szerveződésének egy sztochasztikus összetevője is 
van, pl. a véletlenszerű kolonizációk és azok érkezési sorrendje 
(„prioritás-hatás”), amely valószínűleg a mért környezeti változókkal 
nem magyarázható nagy összetételbeli eltérések egy részét is 
magyarázza. Amint az a változatos biológiai közösségekben gyakran 
megfigyelhető, kevés faj gyakori és a legtöbb faj helyenként ritka, ami 
az ökológiában jól ismert fajgazdagság-eloszlási mintázat a rendkívül 
változatos közösségek tekintetében (McGill és mtsai. 2007). 
 
Módszertani korlátok és fejlődési lehetőségek 

 

Mivel a gombák túlnyomórészt mikroszkopikus szervezetek, a 
gombaökológusoknak és taxonómusoknak csak a molekuláris eszközök 
segítségével alkothatták meg az evolúciós kapcsolatokat tükröző 
rendszertani csoportokat és tudták beazonosítani a gombafajokat 
különböző típusú mintákból. Annak ellenére, hogy a 
referenciaadatbázisokban gyorsan növekszik az azonosított 
gombaszekvenciák száma, jelenleg az összes gombaszekvencia-
típusnak csak körülbelül a fele azonosítható nemzetség szerint egy adott 
talajmintában. Emellett a gombák rendszertani leírása is lemaradásban 
van a fajok hivatalos elnevezésében és osztályozásában. A becsült több 
millió gombafaj közül jelenleg hozzávetőlegesen 150.000  ismert. Az 
UNITE referenciaadatbázis (Abarenkov és mtsai. 2010, Kőljalg és 
mtsai. 2013, Abarenkov és mtsai. 2024) félautomatizált rendszere 
működőképes megoldást kínál a filogenetika módszereken alapuló és 
időszakosan frissített fajhipotézisek alkalmazásával. E rendszer 
korlátja, hogy ezek az egységek egyetlen lókuszon alapulnak, míg a 
filogenetikai fajmeghatározáshoz ideális esetben több, nem kapcsolt 
génből származó szekvenciákra van szükség (Taylor és mtsai. 2000). 
További technológiai fejlesztésekre van szükség ahhoz, hogy a 
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filogenetikai fajokat biológiai egységként használhassuk az környezeti 
DNS-munkákban. 

A gombák funkcionális tulajdonságairól szóló ismeretek 
megszerzése továbbra is nehézkes. Az DNS-alapú tanulmányok 
esetében a fajok funkciójának meghatározására szolgáló legkorszerűbb 
módszerek legalább nemzetségszintű taxonómiai azonosításon 
alapulnak, és csak tág funkcionális kategóriákra használhatók, mint 
például ektomikorrhiza vagy növénypatogén stb. Ez a módszer 
kétségtelenül kezdetleges és csak általános információkat nyújt, mivel 
a fajok közötti finomabb, de potenciálisan fontos ökológiai 
különbségeket figyelmen kívül hagyja, amint azt fentebb említettem. A 
metagenomika és a metatranszkriptomika ígéretes alternatívákat kínál 
a mikroorganizmusok funkcióinak tanulmányozására. A metagenomika 
a mintában lévő teljes biológiai közösségben jelen lévő gének 
halmazának jellemzésére szolgál, beleértve az összes élő szervezetet. 
Mivel DNS-alapú, a metagenomika áttekintést nyújt a lehetséges 
funkciókról a közösség génkészlete alapján, amely elméletileg stabil, 
ha a fajösszetétel változatlan. A metatranszkriptomika alkalmazásával 
jellemezni lehet a közösség metabolikusan aktív frakcióját és az aktívan 
expresszált funkcionális géneket. Mivel az RNS a természetben labilis, 
a minta transzkriptom-profilja a mintavétel pillanatában aktív 
funkcionális géneket tükrözi. Ezért ez a megközelítés nagyon hasznos 
lehet a különböző környezeti feltételek mellett eltérő módon kifejeződő 
gének azonosítására. Mivel a genom-adatbázisok viszonylag kevés 
gombafaj szekvenciaadatait tartalmazzák funkciós génekre 
vonatkozóan, a DNS-metabarkódolás és a metatranszkriptomika 
kombinálása kínálhatja a legjobb megközelítést a gombaközösségek és 
metabolikusan aktív funkcionális génjeik tanulmányozására. 
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