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1. BEVEZETES

A borsz8l6 (Vitis vinifera) és az emberiség kapcsolata tobb ezer évre nyulik vissza,
meghatarozd szerepet betdltve gazdasagi, kulturalis, vallasi és tarsadalmi
szempontbdl. A sz6lé betegségei évszazadok 6ta meghatarozzak a termesztés
sikerét, mivel kdzvetlenul befolyasoljak a termés mennyiségét és mindségét,

ezaltal a boraszat gazdasagi stabilitasat is.

Ajelen dolgozat témajaul szolgald sz6l6betegségek kutatasi hattere, megitélése és
afeléjuk iranyulé érdeklédés valtozo dinamikat mutatott az elmult évtizedekben. A
disszertacioban ismertetett kutatasi eredmények illeszkednek a nemzetkozi
tudomanyos iranyvonalakhoz, mikézben arra torekednek, hogy feltarjak az eddig
meég nem ismert folyamatokat, ugyanakkor kiemelt figyelmet forditanak a hazai

agazati igényekre, elméleti, és gyakorlati vonatkozasban egyarant.

A sz6l6 szurke- és nemesrothadasaban meghatarozé Botrytis cinerea az egyik
legismertebb novénykoérokozd, kartétele szinte minden gazdasagilag kiemelt
jelent6ségl novénykulturakban jelentés, amelyet globalisan évi mintegy 100
milliard amerikai dollarra becsllnek (Canessa és Ferrari, 2025). A B. cinerea mint
tipikus nekrotréf novénypatogén kiterjedt gazdasejt-elhalast idéz eld, hogy
elésegitse a szovetek kolonizacidjat (Bi és mtsai, 2023), ezért a nekrotrof gombak
kutatasanak egyik kiemelt modellorganizmusava valt. Az -omikai mdodszerek
rohamos fejlédésének eredményeként ma mar tobb teljes genom-szekvencia, egy
rendkivuli részletességgel feltart referencia-genom (van Kan és mtsai, 2017) all
rendelkezésre, atfogd és részletekbe mend betekintést biztositva a kérokozoé és
gazdanovényei molekularis szintl( kdlcsonhatasaiba. Paradox mdédon ugyanakkor
sajatos kornyezeti feltételek kozott ez a kérokozd képes arra is, hogy novelje a
termés értékét, egyetlen novényfaj esetében: a szélébogydkban kialakuld
nemesrothadas révén lehetévé valik a kivételes mindségl tokaji és sauternes-i

borok eléallitasa.



A szO8l6tbkeék vaszkularis gombas fertézései — a sz6l6 tOkebetegségei (grapevine
trunk diseases, GTDs) - vilagszerte sulyos és mindmaig megoldatlan problémat
jelentenek. A védekezést a korokozok latens életmaddja, sokfélesége és a hatékony
fungicidek hianya is neheziti, ami a kutatasokat a bioldgiai védekezés és a
biokontroll-agensek alkalmazasa felé tereli (Mondello és mtsai, 2018). A
jelentésen fert6zott vagy mar elhalt sz6l6t6keék eltavolitasa és potlasa vilagszinten
évente mintegy 1,5 milliard dollar veszteséget jelent (Fischer és Peighami-Ashnaei,
2019), mig az alacsony termdképességl vagy kiesé ultetvények ujra telepitésének
globalis éves koltsége elérheti az 1,132 milliard eurdt (Hofstetter és mtsai, 2012).
A korabbi vizsgalatok alapjan eddig 34 gombanemzetség 133 faja hozhaté
Osszefliggésbe a tékebetegségek kialakulasaval, amely révén ezek a kérokozdok
jelentik a novényeket fert6z6 gombak legnagyobb ismert csoportjat (Gramaje és
mtsai, 2018). A legujabb, metagenomikai megkozelitésu vizsgalatok 174 faj és 32
nemzetséget mutattak ki a sz6l6torzs-betegségekkel 6sszefliggésben (Li és mtsai,
2023). A korabban eredményesen alkalmazott natrium-arzenit hasznalatat
toxikologiai okokbdl betiltottak (Songy és mtsai, 2019), igy a védekezés elsésorban

a megeldzésre és a tunetek enyhitésére épul.

A molekularis és mikrobialis kolcsénhatasok megismerése a nemesrothadas
folyamataban nemcsak elméleti szempontbdl lehet érdekes, hanem gyakorlati
oldalrél is segitheti a szakembereket a folyamat jobb megismerésén tul, az
eredményesebb termés és termelés biztonsag elérésében, a szureti idépontok és
megfeleld termesztéstechnoldgiai elemek kivalasztasaban. Ugyanez a
kolcsonhatasvizsgalat a sz6l6 tékebetegségei esetében a kdrokokozokdzosségek
elemeinek és okologiajanak megismerését és a biokontroll-alkalmazasokra épulé,
integralt megeldzési protokollok megalapozasat szolgaljak, amelyek a kurativ
kémiai eszkdztar hianya mellett is ndvelhetik a tékék élettartamat, csdkkenthetik
az Ultetvényszinti gazdasagi kockazatot és el6segitik a fenntarthato

sz6l6termelést.



2. CELKITUZESEK

A sz6l6t megtamado kérokozd gombak bioldgiajanak és dkolégiajanak mélyrehatd
ismerete alapvet6 a gyakorlati nbvényvédelem szempontjabol — akar a vegetacios
periédushoz kot6dd fert6zésekrél, akar a fas részekben perzisztensen fennmarado
tineteket kivalto korokozokrél van szé. Optimalis esetben béséges informacioé all
rendelkezésre azokrol a korokozo fajokrél, amelyek modellorganizmusokként
szolgalnak; mas esetekben azonban - kulondsen, ha a tinetképz6dés mikrobialis

interakcidkhoz kapcsoldodik — joval korlatozottabbak az ismereteink.

Bar a B. cinerea a ndvénykortani kutatas elismert modellmikroorganizmusanak
szamit, és a szOlétermesztésben értéknoveld6 szerepet is betolthet, a
nemesrothadassal 0sszefuggd bioldgiai és dkoldgiai ismeretek sokaig hianyosak
voltak. Az utdbbi években azonban lehetdéség nyilt arra, hogy a nemes- és a
szurkerothadas kozotti kulonbségek bioldgiai, élettani és kornyezeti alapjai

feltarasra keruljenek.

A sz6l6 tbkebetegségei esetében a korfolyamatok Osszetett, tobb
mikroorganizmusra épulé etioldgiaja, a mikrobakozosségek kdlcsonhatasai és a
gazdanovény elhuzédd reakcidi miatt a betegségek sokaig ,black box”-ként
(nehezen feltarhaté rendszerként) jelentek meg: a tunetek és a kérokozdk pontos
O0sszekapcsolasa, valamint a betegség dinamikajanak leirasa mindmaig csak
részlegesen ismert, ami komoly kihivast jelent a gyakorlati novényvédelem

szamara.

E szempontok alapjan munkank alapvetd célkitizéseként a sz6l6 botritiszes
fert6zései és tOkebetegségei soran érvényesuld molekularis és mikrobialis

kolcsonhatasok feltarasat hataroztuk meg:

1. A B. cinerea okozta szlurke és nemesrothadasos folyamatok bioldgiai
hatterének és a folyamatok kuléonbségeinek kimutatasa a funkcionalis gének
expresszios profiljanak elemzésére alapozva egészséges, szurkerothadasos és

nemesrothadasos mintak transzkriptomjanak vizsgalataval, valamint a szlreti



idépontoknak a biokémiai folyamatokra és azok boraszati kdvetkezményeire
gyakorolt hatasaval 6sszefliggésben.

. Anemesrothadas és szlUrkerothadas mikrobialis hatterének feltarasa, ktilonos
tekintettel a B. cinerea mellett jelen lévo és a folyamatokban meghatarozo
fonalas gombak és élesztok génexpresszids és metabolikus aktivitasanak
O0sszehasonlité elemzésére, valamint a gazda—-korokozé és mikroba-mikroba
koélcsdnhatasokra.

. Anemesrothadas és a szurkerothadas fejlédési fazisainak és a sz6l6-kérokozo
kolcsonhatasok 0Osszehasonlité vizsgalata, a kornyezeti feltételek, a
génexpresszidos mintazatok és a B. cinerea életmodvaltasanak szerepe a két
rothadastipus elkulonulésében és egymasba alakulasaban.

. A nemesrothadasban részt vevé fonalas gombak milyen funkcionalis
génexpresszids €s metabolikus folyamatokon keresztul jarulnak hozza az
aszusodo sz6lébogydk biokémiai atalakulasaihoz és a botritiszes borok egyedi
aroma- €s érzékszervi profiljanak kialakulasahoz.

. A nemesrothadas dinamikajanak és kornyezeti feltételeinek meghatarozasa; a
szureti hénapok és az évjarati sajatossagok milyen mértékben befolyasoljak a
B. cinerea micéliumnovekedését és morfotipusait, valamint ezek hogyan
kapcsolédnak a nemesrothadas el6fordulasahoz és lefolyasahoz.

. Anemesrothadas kulonbo6z6 fazisainak, a szuretiidépontnak és a sz6l6fajtanak
a szOlébogyodk fizikai, kémiai és mikrobioldgiai tulajdonsagaira gyakorolt
hatasanak vizsgalata, kulonos tekintettel a texturalis jellemzdOk, a kémiai
Osszetétel és a gombakdzosségek dinamikajanak feltarasara.

. A nemesrothadas fazisainak transzkriptomikai jellemzése, a B. cinerea
génexpresszids mintazatainak és anyagcsere-folyamatainak feltarasa annak
megértésére, miként jarul hozza a sz6l6bogyo szerkezeti valtozasaihoz, és mely
génfunkciok segitik kompetitiv elényét és dkoldgiai dominanciajat.

. Az aszusodo sz6lébogyd mikrobiomjaban jelen lévd, tovabbi fonalas gombak

és éleszt6k funkcionalis génexpresszidjuk és metabolikus aktivitasuk révén



miként jarulnak hozza a sz6l6bogyok szerkezeti atalakulasaihoz és a botritiszes
borok egyedi aroma- és érzékszervi profiljanak kialakitasahoz.

9. Az Esca-betegséggel Osszefliggésbe hozott gombak jellemzése, amelyek a
sz6l8 ,magmikrobiomjanak” részeként, jellemzéen kommenszalis endofitonok
és/vagy latens szaprotréfok formajaban vannak jelen és opportunista
kérokozokeént léphetnek fel stresszhatasoknak kitett ndvényekben; valamint,
hogy az abiotikus kornyezeti tényez6k milyen szerepet jatszanak a
gombakdzosségek dinamikajaban és a betegség kialakulasaban.

10. A névényi mikrobiom jellemz6éen hasznosnak tekintett tagjai, kiillondsen az A.
pullulans bizonyos térzsei, milyen mechanizmusokon - példaul poliszacharid-
és fehérjetermelésukon, valamint szinergikus kdlcsonhatasaikon — keresztul
jarulhatnak hozza az Esca-betegség patogeneziséhez és a levéltinetek
intenzitasanak alakulasahoz.

11. Lehetséges t&kebetegség-antagonistak milyen mechanizmusokon -
kulondsen antibiotikus metabolit termelésen vagy mikoparazita képességen —
keresztul képesek gatolni a sz6l6 tbkeelhalassal oOsszefluggd patogén
gombafajok fejlédését, és in vitro és in planta kisérletekben igazolt
hatékonysaguk megalapozhatja-e a t6kebetegségek elleni bioldgiai védekezés
gyakorlati alkalmazasat.

12. A sz6l6 tbékebetegségeink kialakulasaban részt vevd, de eddig a betegség
komplexhez nem tarsitott vagy azonositott Uj mikroorganizmusok

meghatarozasa, patogén tulajdonsaguk vizsgalata.

3. ANYAG ES MODSZER

3.1. A B. cinerea mintak gyijtése, feldolgozasa és értékelése

Mintagyljtés az Egri és a Tokaji borvidéken: 2013-2015 kozott az Egri borvidék
természetesen aszusodott furtjeib6ol, 2016-2017-ben a Tokaji borvidék Furmint és
Harslevell ultetvényeibdl gyljtottink bogydkat. A mintavétel harom idépontban
(szeptember, oktéber, november) és négy fejlédési stadiumban tortént: (1) ép,

teljesen érett szem; (2) barnas-lilas, még nem toppedt; (3) toppedésnek indulo,



botritiszes; (4) lilds aszuszem latens vagy sporulalé micéliummal. Véletlenszer(
mintavétellel biztositottuk a morfolégiai variabilitds reprezentaciojat;
sérulésmentes szemeket azonnal feldolgoztunk, a DNS/RNS célu mintakat

folyékony nitrogénben fagyasztva —80 °C-on taroltuk.

A B. cinerea tenyésztése és a kapcsoléodo vizsgalatok paraméterei:
Természetes aszus bogyokbol egyspodras izolatumokat allitottunk eld,
novekedésvizsgalatokhoz 5 mm-es inokulumkorongokat sotétben tartva
inkubaltunk 15/20/25 °C-on. A 21 napos tenyészeteket makroszképos bélyegek
(sporulacio, micélium- és szklerocium-képzés) alapjan Martinez és mtsai (2003)
sémaja szerint nyolc morfotipusba soroltuk (M I-1V; S I-IV), tobb technikai és
biolégiai ismétléssel. A tényez8k (évjarat, szuretid6, fajta; hdmeérséklet mint
kontroll) hatasat tobbtényezés ANOVA-val értékeltuk. Az dtlagok 6sszevetése LSD-
prébaval (a = 0,05). A morfotipus-gyakorisagokat szamitottuk és
O0sszehasonlitottuk; csoportok elkulonulését NMDS-sel vizualizaltuk és

PERMANOVA-val teszteltik.

Sz6lébogydk fizikai, kémiai és mikrobioldgiai jellegzetességei: A
texturaparaméterek (Fsk, Esk, Wsk, bogydékeménység), valamint a must jellemzéi
(°Brix, pH, TA) minden fajtaxhdonapxév kombinaciéban mérésre kerultek. A
mikrobioldgiai vizsgalatokhoz szelektiv tenyésztést és monospdras fenntartast
alkalmaztunk; a gombak azonositasa ITS (ITS1-F/ITS4) és LSU (NL1/NL4)

markereken alapult.

A sz6lébogyok teljes DNS és RNS kivonasa: A bogyokat LN,-ben 6roltuk, a teljes
DNS-t standard névényi eljarassalizolaltuk és elvégeztik a mindségellendrzést. Az
aszus bogydk nagy cukor- és polifenol-tartalma miatt az RNS-kivonashoz sajat,
optimalizalt mddszert dolgoztunk ki és publikaltunk (Kiss és mtsai, 2024); a

megfeleld min6ségl mintakat tovabbi elemzéseknek vetettlk ala.

Szekvenalas és szekvencia-adatok feldolgozasa: A DNS amplikon

szekvenalashoz és feldolgozashoz a nyers olvasatokat DADA2-vel (Callahan és



mtsai, 2016) dolgoztuk fel, kiméraszUlrés és paros olvasat-illesztés utan ASV-alapu
kimenetet hasznaltunk. Tovabbi elemzéseket a UNITE ,dynamic species
hypothesis” keretében végeztlink paronkénti hasonlésagkereséssel (Kdljalg és
mtsai, 2013). A MetaRNS szekvencia adatok feldolgozasahoz a
min&ségellendrzést és trimmelést kovetden a leolvasasokat relevans referencia-
genomokra igazitottuk (van Kan és mtsai, 2017), kvantifikalasra a Salmon szolgalt
(Patro és mtsai, 2017), majd a transzkripteket génszintre rendeztik. Az adatokat
nyilvanosan hozzaférhetévé tettuk (BioProject PRIJNA736205; BioSample
SAMN19612984).

Szekvencia-adatok elemzése: Az adatokat kiugro-szlrés utan
skalaztuk/standardizaltuk; csoportstrukturakat Bray—Curtis tavolsagon alapuld
ordinacidéval (PCA/NMDS) tartunk fel, a kilonbségeket PERMANOVA igazolta (a =
0,05). A DNS adatok elemzéséhez a kozosségi matrixot konyvtarméretre
kiegyenlitettuk (ritkitas), a singleton ASV-ket kizartuk. A fajgazdagsagot és
abundanciat egy- és kétutas ANOVA-val, paronként Tukey HSD-vel hasonlitottuk;
az Osszetételi eltéréseket NMDS+PERMANOVA értékelte. A leggyakoribb
nemzetseégek a metatranszkriptomikus referencia-genomvalasztast tamogattak.
Az RNS-adatok elemzése soran a B. cinerea funkcionalis gének abundanciajat és
el6fordulasat fazisonként, idépontonként és rothadastipusonként ANOVA+Tukey
tesztekkel vizsgaltuk; a teljes génkészletre NMDS-t készitettlink. A szomszédos
fazisok kozott differencialis expressziot a DESeq2-vel hataroztunk meg (Love és
mtsai, 2014), kuszdb: p < 0,05 és |log,FC| = 1. A dusulé GO-fogalmakat és
utvonalakat a topGO (Ashburner és mtsai, 2000) és KOBAS (Xie és mtsai, 2011)
alapjan azonositottuk; a gének funkcidit az UniProt adatbazis szerint irtuk le (The

UniProt Consortium, 2015).

Halozatelemzés a metatranszkriptomikai adatok elemzéséhez: A B. cinerea és
kivalasztott tarsfajok génjeire sulyozott koexpresszids haldzatot épitettink
(WGCNA; Langfelder és Horvath, 2008). A modulokat sajatgénjeikkel jellemeztlk,

és a texturaparaméterekkel vett korrelacidjukat becsultik. Az aszusodassal



O0sszefliggd modulokat NRCM-ként definialtuk, sajatgénjeik fazis- és idépontfuggd
kilonbségeit ANOVA igazolta. A modulokon bellli rangsorolast KME alapjan
végeztuk, a hub-gének funkcionalis értelmezését az UniProt informacidira

alapoztuk.

3.2. Sz616 tékeelhalas mintak gyljtése, feldolgozasa és értékelése

A sz6lé fas részeinek és kornyezetének mikrobiom-analizise: A Tokaji
borvidéken (Szent Tamas; Nagy-Kopasz déli/északi lejtdé) Furmint-tékekrol
mintaztunk. Harom mikroél6helyrél vettink mintat (kéreg, élé éveld farész,
kornyez6 talaj), a toékét korulvevd talajbol tobb pont kombinalasaval. A
részmintakat novényenként és éléhelyenként 6sszevontuk, azonnal laborba vittuk,

liofileztuk és homogenizaltuk.

Faszoveti- és talajmintak DNS-izolalasa és szekvenalasa: A genomi DNS-t
standard talaj- és novényi protokollokkal nyertik, az ITS2 régiot fITS7/ITS4
primerparral amplifikaltuk, majd Illumina parosvégd amplikon szekvenalast

végeztunk indexeléssel.

Szekvencia-adatok feldolgozasa és elemzése: A nyers DNS-szekvenciak
feldolgozasa a dada2 csomaggal (Callahan és mtsai, 2016); a hozzarendelés az
UNITE adatbazis alapjan tortént (Kéljalg és mtsai, 2013), a besorolast USEARCH
v11 programmal végeztik (Edgar, 2013). A mintakat <1000 olvasat esetén kizartuk,
a kozosségi matrixot a legkisebb konyvtarméretre ritkitottuk, a singleton ASV-ket
eltavolitottunk. Az ASV-gazdagsagot és a patogén nemzetségek abundanciajat
egy- és ketutas ANOVA-val, Tukey HSD-vel hasonlitottuk (szignifikans faktorokat
vontunk be a kétutas modellekbe). A kozdsségi kilonbségeket Bray—Curtis-alapu
NMDS-sel vizualizaltuk, a csoportkilonbséget PERMANOVA igazolta (vegan;
Oksanen és mtsai, 2001). A tunetes vs. tinetmentes allapot indikator taxonjait
indicspecies-alapu indikatorfaj-elemzéssel azonositottuk (Dufréne és Legendre,
1997; De Caceres és mtsai, 2010). A ndvénypatogén ASV-k korét Tedersoo és mtsai

(2014) listaja és célzott irodalomkiegészités alapjan hataroztuk meg.



Mikrobialis kolcsonhatas-vizsgalatok (in vitro és in planta): Esca-tlinetes
Cabernet Sauvignon tokékbdl endofiton fonalas gombakat izolaltunk; az ITS
(szukség szerint LSU/TEF1/ACT) alapjan azonositottuk. Az Aureobasidium
pullulans mennyiségi jelenlétét tunetes és tunetmentes t6kék farészében
fajspecifikus markerekkel mértuk. Konfrontaciés tenyészetekben vizsgaltuk az A.
pullulans, a Phaeomoniella chlamydospora és a Phaeoacremonium minimum
kolcsonhatasat, a novekedésgatlast radialis gatlasi indexszel (RGI%)
szamszerUsitettuk (Rodriguez és mtsai, 2011). Levagott, sterilizalt zold hajtasokon
in planta kett6s fert6zéseket allitottunk be (egyedi és kombinalt inokulum), a
tineteket képelemzéssel értékeltuk. A kolcsdonhatasokhoz kapcsoldédo
extracellularis tényez6k kdzul az exopoliszacharidok hatasat levélkorong-teszttel
meértik, a tdmeg- és szénhidrat-meghatarozast standard kolorimetrias
eljarasokkal végeztik. Mikroszképosan DIC/PC és fluoreszcens festésekkel
(akridin-narancs, kongovoros) irtuk le a kontaktzénakat. A gomba-metabolitok
kivonasat és GC-MS mérését egységesitett protokoll szerint végeztuk, a

csoporthatasokat egyutas ANOVA + Tukey tesztel értékeltlk.

Potencialis biokontroll-agensek vizsgalata: Tunetmentes, virusmentes
Cabernet Sauvignon oltvanyokbdl endofiton gombakat izolaltunk (elsédlegesen
Clonostachys rosea), ITS-szekvenciaval azonositottuk; sziikség esetén TEF1/ACT
markerekkel pontositottunk. A C. rosea antagonista hatasat tdkebetegség-
kérokozokkal szemben (pl. Eutypha lata, Botryospheria dothidea, P.
chlamydospora) in vitro konfrontacidban, mikoparazita viselkedés esetén kettds
tenyészeten, valamint Uveghazi dugvanykisérletben értékeltuk; a fert6zési nekrozis
hossza és a C. rosea Ujraizolalasa szolgalt végpontként. Emellett xilémmintakbal
izolalt endofiton baktériumok (pl. Bacillus velezensis) gombaellenes aktivitasat
élesztd ,killer’-teszthez adaptalt modszerrel szlrtuk, a kettés tenyészetekben és
tenyészetszlrletekben meért novekedésgatlast RGI% alapjan szamoltuk, a

sejtkarosodast fluoreszcein-diacetat teszttel kvantifikaltuk. A hatéfrakcidk



jellemzésére fehérje-kicsapas és szervesextrakcio tortént, majd fungicid hatas

tesztelés standardizalt korulmények kozott.

A tokebetegségek korokozdinak fajgazdagsag-vizsgalata: 2013-2015 kozott ot
borvidékrél gyljtott, tunetes tdkék faanyaga alapjan izolaltunk kérokozo jelolteket.
Az ITS-alapu azonositast tobb lokuszu (LSU, TUB, EF1-a, RPB2) megkozelitéssel
pontositottuk a problémas csoportoknal (pl. Kalmusia longispora, Neofabraea
spp., Dothiorella. omnivora), majd a leszarmazasi viszonyokat MAFFT-igazitas és
ML/Bayes filogenetika alapjan értékeltuk. Morfoldgiai és sporulacids bélyegeket
tobb taptalajon, standard h&mérsékleten rogzitettliink; patogenitast fiatal
hajtasokon és cserepes tékékben, tobb fajtan, kontrollok mellett hataroztuk meg,

a koérokozdkat visszaizolalassal igazoltuk.

4. OSZEFOGLALAS

A B. cinerea a szurkerothadas korokozdjaként vilagszerte jelentés gazdasagi
veszteségeket okoz szamos kulturnovényben, koztuk a sz6lében is, amelyet
csekély mértékben, a nemesrothadds eredményezte aszuborok boraszati
jelentésége ellensulyoz. A két rothadasi forma mogott meghuzédd molekularis és
biokémiai mechanizmusok, valamint a folyamatokban részt vevd gének szerepe
azonban mindeddig csak részben feltart, a nemesrothadas bioldgiai hattere pedig
szinte ismeretlen volt.

Eredményeink alapjan a B. cinerea nemesrothadas soran olyan génkészletet
aktival, amely egyarant tamogatja a bogyohéj kolonizacidjaban és a gombaval
szembeni dominanciajaban. A nemesrothadas specifikus génexpresszioja
magyarazza a cukor- és fehérjetartalom emelkedését, valamint az olyan
aromatikus metabolitok megjelenését, amelyek meghatarozzak a botritiszes
borok érzékszervi tulajdonsagait. Ezzel szemben a szurkerothadas soran
alacsonyabb metabolikus aktivitas figyelhetd meg, a génexpresszido pedig
elsdsorban a novényi védekezési valaszok kijatszasat és a fitotoxin-termelést

szolgalja. Kimutattuk, hogy a szureti idépont befolyasolja a génexpresszidos
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mintazatokat, ami gyakorlati szempontbdol a nemesrothadas optimalis szureti
idépont valasztasat segiti.

Elemzéseink megerdsitették, hogy nem csupan a B. cinerea, hanem mas fonalas
gombak és élesztok is aktiv részesei a nemesrothadas kialakulasanak. Az
Alternaria alternata, Epicoccum nigrum, A. pullulans és Rhodotorula graminis
fajok génexpresszidos profiljai arra utalnak, hogy ezek a mikroorganizmusok a
nemesrothadas soran joval aktivabb metabolikus mikodést mutatnak,
hozzajarulva a sz6l6bogydk szerkezeti és biokémiai atalakulasaihoz, valamint az
aroma- és savprofil kialakitasahoz. Ez ramutat a mikrobakozosségek szerepére és
a mikroba—mikroba interakcioknak a fontossagara, amelyek kozvetett mdédon
jelentés hatassal vannak a boraszatok szamara oly értékes nemesrothadas
folyamatara.

A funkcionalis génkifejez6dési mintazatok vizsgalata soran feltartuk a mikrobak
kozotti kdlecsonhatasokat is, amelyek a sz6lébogyd felszinén formaléddé komplex
kozosségek dinamikajat alakitjak. A B. cinerea szurkerothadasra jellemzé
gazdaspecifikus génjei egyértelmdien alatamasztjak, hogy a kérokozo6 a rothadasi
folyamat elsddleges kivaltd agensének tekinthetd. A nemesrothadas kezdeti
fazisai bar nagymértékd hasonldosagot mutatnak a szlrkerothadassal, de a
teljesen kifejlédott allapotaban mar egyértelmulen elkulonithetéve valik, amit a
gyengébb védekezési valaszok és a szekunder metabolizmus intenziv mikddése
jellemez. Ezzel cafoltuk azt a korabbi elképzelést, miszerint a nemesrothadas
bioldgiailag inaktiv nekrotikus allapotot jelentene, hiszen szamos aktiv élettani
folyamat kimutathatd, amelyek azonban a bogydk éréséhez és nem a sz6lé
védekezéséhez kapcsolédnak.

A sz6l6 védekezési mechanizmusainak feltérképezése azt mutatta, hogy a
legerbteljesebb valaszreakcidok a szirkerothadas soran lépnek fel, ugyanakkor
ezek kis hatékonysaguak, mivel a gomba nekrotrof életmodjabol fakadoé
virulenciafaktorok segitik a gomba térnyerését. Ez alatamasztja a B. cinerea

kettds, biotrof és nekrotrof életmod kozotti valtakozasat, amely Uj megkozelitési
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lehet6ségeket kinalva a gyakorlati ndvényvédelmi és a szblészeti technoldgiak
fejlesztése szamara.

Kisérleteinkben el6szor igazoltuk a szlureti honapok hatasat a B. cinerea
micéliumnovekedésére és morfolégiai valtozatossagara, amely szoros
O0sszefuggést mutatott a botritiszes fert6zés utemével. Az évjarati hatasok és a
szureti hénapok tehat kdzvetlenul befolyasoljak a nemesrothadas eléfordulasat
és mindséget. A botritizacié kezdetét szemmel lathato texturavaltozasok, késébbi
fazisait pedig a borminéség szempontjabdl meghatarozd kémiai atalakulasok
jellemzik. A transzkriptomikai elemzések szerint a B. cinerea génexpresszios
mintazatai négy egymast kovetd nemesrothadasos fazisban jol nyomon
kovethetdk, és foként a korai szakaszokban jatszanak szerepet a sz6lébogydk
texturalis valtozasaiban.

A nemesrothadasos folyamatban a bogyéhéj lebomlasa és a bogydokeménység
csOkkenése fontos mindéségi indikator. A gomba sikeressége részben annak
kdszonhetd, hogy olyan géneket fejez ki, amelyek a koérnyezeti dominanciat
szolgaljak, példaul a szulfat-hasznositas képességét vagy antimikrobialis anyagok
termelését. A metatranszkriptomikai vizsgalatok emellett ravilagitottak, hogy a B.
cinerea mellett mas fonalas gombak és éleszték is meghatarozdoak az
aromaanyagok, prekurzorok, antioxidansok és detoxifikaciés vegyuletek
szintézisében. Az aromas aminosavak és szarmazékaik, a glutation-eredetu
vegyuletek, a lipidszarmazékok, valamint a terpének mind kdzponti szerepet
jatszanak a bor illat- és izprofiljanak kialakitasaban, mig a szénhidrat- és
citratciklushoz kotheté enzimek a vajassagért, a sav-bazis egyensulyért és a
szinstabilitasért felelnek. Eredményeink alapjan az aszu és egyéb botritiszes
borok jellegzetes érzékszervi tulajdonsagai nem kizarélag a B. cinerea
tevékenységebdl, hanem a bogyon kialakuléd mikrobialis kozosség egészének
funkcionalis aktivitasabol fakadnak.

Kutatasaink masik nagyobb terlletét a sz6l6 tékebetegségeivel osszefuggésbe

hozhato kérokozék elemzése, kozosségi 6sszetételének és szerepének felderitése
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jelentette. Kimutattuk, hogy a t6ke egyes részei kdzott a mikrobialis kilonbségek
nagyobbak, mint az egyedek kdzott vagy egészségi allapotok alapjan, valamint azt
is, hogy a tlinetmentes, és az Esca-tlunetes sz6l6t6kek gombakozdsseégei kozott
nincs szignifikans eltérés. Ez arra utal, hogy az Esca-kdrokozdk a ,,magmikrobiom”
részét képezik, alapvetbéen latens endofitonok vagy szaprotrofok, amelyek
opportunista patogénként jelennek meg stresszhatas esetén. Az abiotikus
tényez6k, kulondsen a kornyezet hatasai dontd jelentéséglek a betegség
kialakulasaban.

Megallapitottuk tovabba, hogy olyan fajok, amelyeket korabban a mikrobiom
hasznos tagjainak tartottak, elésegithetik a betegség kialakulasat. Az A. pullulans
egyes torzsei poliszacharid-termelésuk révén, mig a P. chlamydospora kérokozé
volta mellett specifikus fehérjeexpresszidja altal jarul hozza az Esca tuneteinek
kialakulasahoz. A két faj kozotti szinergikus hatas és kozvetlen kolcsdnhatas
tovabb fokozhatja a betegség sulyossagat.

Bioldgiai védekezési lehetdségeink vizsgalata soran a C. rosea hatékonysagat
igazoltuk szamos tb6kebetegség korokozoval szemben, amely antagonista
tulajdonsagait antibiotikus metabolitok és mikoparazita képességek egyarant
biztositjak. Kisérleteink szerint talajba juttatasa gatolhatja a tinetek kialakulasat,
igy igéretes bioldgiai védekezési agens lehet. Hasonloképpen a B. velezensis
egyes torzsei is jelentés potenciallal birnak, antagonisztikus aktivitasuk kis
molekulatomegl lipoproteideken alapul, amelyek fitotoxikus hatast nem
mutattak, és kozvetlen érintkezés nélkul is képesek gatolni a korokozdk
szaporodasat.

Eredményeink kozott Uj kérokozo fajok azonositasa, kérokozd tulajdonsaguk
feltarasa és uj faj leirasais szerepel. Els6kéntigazoltuk, hogy a K. longispora képes
vaszkularis nekrézist elbéidézni sz6lében, és ramutattunk a lakkaz enzimek
tinetképz6désben betoltott szerepére. Megallapitottuk, hogy a N. kienholzii képes
fertézni a szO6l6t, szallitoszovet elhalast okozva. Els6 alkalommal szamoltunk be

Eurépaban a D. omnivora és a Seimatosporium vitis jelenlétérél sz616b6l, amelyek
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ugyanakkor jelenlegi ismereteink szerint nem dominans koérokozoi a
tékebetegségeknek. Uj fajként irtuk le a Diaporthe hungariae-t, amelyet a sz6l6
botrioszférias betegségeihez kapcsoldodo kérokozdoként azonositottunk.

Kutatasaink uj megvilagitasba helyezték els6sorban a nemesrothadas, de a
szurkerothadas molekularis és 0Okoldégiai hatterét és feltartdk a
mikrobakdzosségek szerepét a borok egyedi érzékszervi profiljanak
kialakitasaban. A t6kebetegségek teruletén elért eredmények hozzajarulnak a
betegségek etioldgiajanak jobb megértéséhez, az ujonnan azonositott fajok és
biologiai védekezési lehetéségek pedig alapot teremtenek a fenntarthatobb

szOlétermesztési €s novenyvédelmi stratégiak kidolgozasahoz.

5. UJ EREDMENYEK

1. A B. cinerea génexpresszids €s metabolikus profiljanak elemzésével els6ként
mutattuk ki, hogy a szlrke- és nemesrothadas folyamatai eltéréek. A
nemesrothadds soran a gomba metabolikusan aktivabb, a bogyohéj
kolonizacidjat és aromaképz6 folyamatokat tamogato géneket fejez ki, mig
szurkerothadasban féként a ndvényi védekezés kijatszasat és fitotoxin-
termelést szolgald gének dominalnak.

2. Metatranszkriptomikai adatok alapjan feltartuk, hogy a B. cinerea mellett mas
fonalas gombak (A. alternata, E. nigrum) és éleszték (A. pullulans, R. graminis)
is aktiv génexpresszios szerepldi a nemesrothadasnak, hozzajarulva a bogyok
fizikai-kémiai atalakulasaihoz, mig a szurkerothadasban foként a B. cinerea
gazda-korokozo kdlcsonhatasi génjei dominalnak.

3. Els6ként mutattuk ki, hogy a sz6l6 génexpresszidos profilja eltér a
nemesrothadas és a szurkerothadas soran, mivel a nemesrothadas soran a
novényi védekezés génjei visszaszorulnak, és sokrét(i anyagcsere-folyamatok
dominalnak, mig a szlUrkerothadasban erételjes, de hatastalan védekezési
valaszok aktivaldodnak a B. cinerea nekrotrof életmoédvaltasa kdvetkeztében.

4. Haroméves adatsorunk igazolta, hogy a szlreti hdnapok és az évjarathatas

jelentésen befolyasoljak a B. cinerea micéliumndvekedését és morfologiai
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tipusainak eloszlasat, amelyek szoros Osszefluggést mutatnak a
nemesrothadas el6fordulasaval.

5. A nemesrothadas soran a sz6l6ébogydk fizikai, kémiai €és mikrobialis
tulajdonsagai j6l meghatarozhato, fazisonként eltéré valtozasokon mennek
keresztul. Meghataroztuk az aszuszem tudomanyos definicidjat és javaslatot
fogalmaztunk meg a sz6l6fajta és a megfeleld szureti id6pont kivalasztasara.

6. A B. cinerea funkcionalis génexpresszidja a nemesrothadas korai szakaszaban
ugrasszerlien fokozoédik, els6sorban a sejtfal-bontd enzimek, fehérje- és
szénhidrat-anyagcsere, valamint kén- és masodlagos metabolit utvonalak
aktivalasa révén, amelyek kdzvetlenll hozzajarulnak a bogyodk texturalis és
biokémiai atalakulasaihoz és a gomba dominanciajahoz.

7. Bizonyitottuk, hogy a B. cinerea mellett a nemesrothadashoz tarsulé tovabbi
fonalas gombak és éleszték is aktivan hozzajarulnak az aroma- és
aromaelbvegyuletek képzédéséhez, kulondsen a nemesrothadas késdi
fazisaiban, és meghatarozdak a botritiszes borok egyedi érzékszervi profiljanak
kialakuldsaban.

8. lIgazoltuk, hogy a korokozé gombak a sz6lé ,,magmikrobiomjanak” részét
képezik, mivel a sz6l6hoz tarsuld korokozé gombakozosségek osszetételbeli
kilonbségei joval nagyobbak a tékén bellli kilonb6zé mikroéléhelyek (talaj,
kéreg, éveld faanyag) kozott, mint az egészséges és Esca-tlinetes ndovények
kozott.

9. Az A. pullulans jelenléte az Esca-tunetes ndévényekben pozitivan korrelal a
tinetek sulyossagaval, és bar 6nmagaban nem okoz jelentés karosodast, a P.
chlamydospora-val valo, torzsfliggd kolcsonhatasa szinergikus vagy kumulativ
modon fokozza a levéltinetek kialakulasat, ami ravilagit arra, hogy egy
alapvetéen nem patogén mikroorganizmus is fokozhatja a korfolyamat
intenzitasat.

10. A C. rosea hatékony antagonista a sz6l6 tOkebetegségeinek kdrokozodival

szemben, kulondsen az E. lata és a P. chlamydospora ellen, mikozben in planta
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kisérletekben is szignifikansan mérsékelte a nekrotikus tunetek kialakulasat,
ezzel igéretes bioldgiai védekezési lehetdséget kinalva.

11. Igazoltuk, hogy mind a C. rosea, mind pedig a sz6l6t6kékbdl izolalt Bacillus
velezensis hatékony antagonista a sz6ld t6kebetegségeinek tobb jelentbs
kérokozdjaval szemben, mivel elébbi antibiézis és mikoparazitizmus, utdbbi
pedig lipopeptidekhez kdotheté gombaellenes aktivitas révén szignifikansan
meérsékelte a tunetek kialakulasat fitotoxikus hatas nélkul, igéretes biokontroll
lehet6séget kinalva a tékebetegségekkel szemben.

12. Eredményeink els6ként igazoltak, hogy a K. longispora a sz6l6
tokebetegségeinek ujonnan azonositott kérokozdja, amelynek virulencidja a
lakkaztermeléssel all 6sszefuggésben, mig a N. kienholzii sz8l6h6z kot6do
kérokozoi szerepét patogenitasi tesztekkel erdsitettik meg, ezzel mindkét fajt
ujonnan a sz6l6 tékebetegség-komplexhez tarsitva.

13. Els6ként mutattuk ki Eurépaban a D. omnivora-t sz6l6t6kékbdl és igazoltuk
kérokozd szerepét, valamint vilagszinten els6ként bizonyitottuk a S. vitis
sz6l6épatogén tulajdonsagait és Eurdpaban valé el6fordulasat. Ezaltal uj,
tékebetegségeket okozd gombafajokat azonositottunk.

14. A tudomany szamara uj fajként irtuk le a D. hungariae taxont, amelyet sz6l6r6l
szarmazo6, hazai izolatumok alapjan azonositottunk és patogenitasi
vizsgalatokkal bizonyitottuk, hogy a sz6l6 t6kebetegségeinek egyik Ujonnan

felismert korokozdja.
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