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MUNKA ELOZMENYEI ES CELKITUZESEK

A szdlétermesztés egyik legstlyosabb kihivasa a fokozott érzékenysége a
kiilonb6z6é mikroorganizmusok — példaul virusok, baktériumok és gombak —
okozta fertdzésekkel szemben, amelyek jelentds gazdasagi karokat okozhatnak
az iltetvényekben (PERAZZOLI et al. 2022). A névények, igy koztiik a sz616
(Vitis vinifera) egészségi allapotat komplex tényezok befolyasoljak, beleértve
a termOhelyi adottsagokat, a klimatikus tényezOket, az agronomiai
gyakorlatokat (pl. metszésmod, sorkdzmiivelés, ndvényvédelem), valamint az
iiltetvényeket koriilvevo természetes €s féltermészetes vegetacio szerkezetét
(GRIGGS et al. 2021).

A mikrobiom Osszetételére a ndvény genotipusan til jelentds hatéssal van a
vegetacidos kornyezet, nemcsak a mikroklimat alakitja, hanem olyan
gazdandvényeket is kinal, amelyek egymasra negativ és pozitiv hatassal is
lehetnek. Ezen kiviil a mikrobialis kozosségek kozotti versengés ¢és
egylittmiikddés, valamint a vektorok altal torténd terjesztés is befolyasolja a
gombako6zosségek dinamikajat (BULGARELLI et al. 2015, SAMAD et al.
2017, POITOU et al. 2017).

Mindezek miatt doktori kutatasom kozéppontjaba a sz616, valamint annak
szomszédsagaban termesztett s dshonos gyiimdlestermd ndvények — igymint
a kajszibarack (Prunus armeniaca), a korte (Pyrus communis), a gyepiirdzsa
(Rosa canina) és a kokény (Prunus spinosa) — leveleiben és fas szoveteiben
€16 gombakozosségek kozotti kapcsolatrendszer feltarasat allitom.

Kutatasom célja annak megértése, hogy e mikrobidlis kozosségek
szervezOdését ¢€s valtozékonysagat elsOsorban abiotikus tényezdk (pl.
termohely, szezonalitas, évjarat) vagy biotikus hatasok (pl. gazdanvény-faj,
szomszédos novények jelenléte és térbeli kozelsége) alakitjak-e. Tovabba arra
keresek valaszt, hogy az egymas mellett ¢l6 novényfajok osztozhatnak-e
ko6z0s, gazdasagi jelentdségli kérokozokban.

Mivel a sz6l6 Magyarorszag egyik legfontosabb kulturnévénye, kutatasom
egyik kiemelt torekvése tokeelhalasos betegségeket (Grapevine Trunk
Diseases, GTDs) okozo gombak jelenlétének vizsgalata a tijmozaikban egyiitt
€16 mas gylimolcstermd ndvényekben. Korabbi tanulmanyok radmutatnak arra,
hogy a sz6lében tiineteket okozd patogének — példaul az Eutypa és
Phaeoacremonium nemzetségek fajai — mas gazdanovényekben is képesek fas
szoveti karosodast eldidézni (MUNKVOLD 2001, DAMM et al. 2008,
CLOETE et al. 2011, GUARNACCIA et al. 2022). Ez indokolja a tajszintd,
holisztikus megkozelités alkalmazasat, amely egyidejiileg veszi figyelembe a
mikroéletterek sajatossagait, a gazdanovény-tajok kozotti kolcsonhatasokat, a
termdhelyi adottsagokat, a szezonalis valtozasokat és az évjarati hatasokat.

E komplex megkdzelitéssel a kutatas célja, hogy 4j nézdpontbol jaruljon hozza
a vizsgalt novényekhez kapcsolodd gombakozosségek megértéséhez. Az
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eredmények varhatéan hozzajarulnak a fas szovetekben és a levelekben €16
gombak okologiai mikodésének pontosabb értelmezéséhez, valamint a sz616
¢s kornyez0 novényfajok egészségét befolyasold kapcsolatrendszerek
feltarasdhoz, amely hosszu tavon a fenntarthatd szoéldtermesztés Okologiai
alapjait is erdsitheti.

Osszefoglalva a célkitiizéseim a kdvetkezok:

1. Annak meghatarozasa, hogy a gombakdzosségek alakulasat elsésorban
abiotikus (termdhely, szezonalitds, évjarat) vagy biotikus tényezok
(gazdanovény faja, szomszédos novények jelenléte és térbeli
kozelsége) befolyasoljak-e

2. A kiilonbdz6 gazdandvények (sz016, kajszibarack, korte, gyepiirozsa,
kokény) leveleiben és fas szoveteiben talalhato gombakdzdsségek
Osszehasonlitdsa

3. Annak elemzése, hogy az egymas mellett ¢él6 ndvényfajok
osztozhatnak-e k6zos, gazdasagi jelentéségii patogénekben

4. A sz016 tokeelhaldsos Dbetegségeihez kapcsolodd korokozok
jelenlétének feltardsa a szoldiiltetvények kornyezetében €16 vadon €16
¢s termesztett gyiimdlcstermd ndvényekben

5. Minden vizsgalt ndvényfaj esetében a core mikobiom meghatarozasa
és Osszehasonlitdsa és a stabil, fajspecifikus gombakomponensek
elkiilonitése

6. Az indikator faj elemzés alkalmazasa a novényfajokhoz vagy
mintavételi idépontokhoz szorosan kotddd gombak azonositdsara, a
gombakozosségek szervezOdését irdnyitd oOkologiai folyamatok
feltarasahoz



ANYAG ES MODSZER

Mintavételi teriiletek

A mintavételezés az Egri borvidék két diildjében tortént: a Kolyuktetd-diiloben
(47,863232 E. 20,385180 K. tengerszint feletti magassag: 175 m) és a
Mihéalynagytet$-diildben (47,839640 E. 20,371429 K. tengerszint feletti
magassag: 224 m). A kutatasi teriiletek Eger varos peremén helyezkednek el,
annak déli oldalan a zartkertes Ovezetben, ahol a szélomiuvelés a kézépkori
erdoirtast kovetden alakult ki, és mindmaig mozaikszerli mintdzatot mutat
(BARANYAI et al. 2017, KOVACS et al. 2019). A sz6lGiiltetvények
kozvetlen kozelében erdds, gyepes vagy lakoteriileti foltok talalhatok, amelyek
kiilonbozé Okologiai feltételeket teremtenek, €és ezek befolyasolhatjdk a
mikrobidlis  kozOsségek  szerkezetét. Vannak nagyobb, kizardlag
szOlotermesztésre hasznalt teriiletek, de szamos kisebb kertes telek is,
amelyeket szélovel vagy mas kultirndvényekkel iiltettek be. A mintavételezés
tehat jol kezelt szdldiiltetvényekben ¢€s gyiimdlcsdsokben zajlott, amelyek
mozaikos tajba dgyazddnak, ahol a miivelt teriiletek korai szukcesszios, félig
természetes ¢lohelyekkel valtakoznak, amelyeket Gshonos cserjék, példaul
gyepirozsa és kokény uralnak. A gylimolcsfak és a szoldiiltetvények
konvencionalis ndvényvédelemben részesiiltek.

Mintavétel és mintavételi stratégia

Ot novényfajbol mintavételeztiink. Ezek a sz616, a kajszibarack, a korte, a
gyeptirdzsa és a kokény voltak, mely novények a két kivalasztott diildében,
egymas szomszédsagaban, termesztett iiltetvények és féltermészetes foltok
mozaikjaként fordultak eld, igy alkalmasak voltak a gombakdzdsségek és a
gomba patogének lehetséges dramlasanak és kozosségének vizsgalatara. A
sz016 mellett kivalasztott kultirnovények (korte, kajszibarack) kivalasztasat
alapvetden a mintavételi teriiletek valds tdjmozaikos fajosszetétele indokolta.
Azonban a szakirodalmi adatok alapjan a kortében €s a sz6ldben tobb kozos,
fas betegségeket okozo patogén is eléfordul (GUARNACCIA et al. 2022). igy
ez a valasztas fitopatologiai szempontbol is relevans volt. A kajszibarack
kivalasztasat az indokolta, hogy Mihédlynagyteton kajszi iiltetvény talalhato,
tovabba a kajszi — a sz6l0hoz hasonléan — erdsen érintett a fas betegségek
okozta pusztuldsban, és tobb tanulmény a csonthéjasok ¢és kifejezetten a kajszi
esetében is igazolta a két kultira k6zos gomba patogénjeit (DAMM et al.
2008). Mig a vadon ¢él6 gyiimolcstermé cserjék (gyepiirdzsa, kokény)
kivalasztasat Magyarorszag ruderalis teriiletein tapasztalhaté gyakori
eléfordulasuk miatt tortént.



Az els6 mintavétel 2021 madrciusdban tortént, majd ezt megismételtiik
juniusban ¢és szeptemberben ¢és a kovetkezd évben ugyanigy. Az els6
mintavétel alkalméaval a random médon valasztott ndvényeket megjeldltiik és
a tovabbi mintavételezések soran ugyanazokbol a novénybdl vettiink mintat.
Minden ndvény esetében két kiillonbozd mintavételi forrdsbol vettiink mintéat:
a levelekbdl és a fas részekbdl (beleértve a kérget, a kambiumot és a szijacsot)
amelyeket egy agrész kivagasaval gylijtottiink be. Juniusban és szeptemberben
levelekbdl és fas részekbdl gylijtottiink mintakat, mig marciusban csak a fas
részekbdl, a levelek hidnya miatt. Osszesen 490 mintat gyijtottiink
tiinetmentes novényekbdl a két kiilonb6z6 mintavételi teriileten a 2021-es €s
2022-es vegetaciods iddszak soran, ebbdl 196 minta levélbol, 294 minta pedig
fas részekbdl szarmazott. Osszesen 90 sz616, 66 kdkény, 60 gyeplirdzsa, 42
korte és 36 kajszibarack fas minta gytllt 6ssze, mig 60 sz616, 44 kokény, 40
gyeplirdzsa, 28 korte és 24 kajszibarack levélminta kertiilt begytijtésre a juniusi
¢és szeptemberi mintavételi idépontokban az emlitett mintavételi években.

A cserjés terlilettél vald tavolsdg hatdsat a  szOldiiltetvények
gombakozosségére két szOlosorbol szarmazd mintdk alapjan értékeltiik.
Mintakat vettiink a cserjés tarsulashoz kozel elhelyezkedd sz616t0kékbdl és az
attol  tavolabb elhelyezkedd, két sz6l6tokébol. A mintdk  olyan
szOldiiltetvénybdl szarmaznak, amelynek egyik oldala cserjés tarsulassal
hataros, a tobbi oldala viszont miuvelt teriiletekkel, szO6l6iiltetvénnyel és
almatermésiiekbdl all6 gyliimolesossel volt szomszédos. A mintavétel ebben az
esetben is marciusban, jiniusban €s szeptemberben tortént. A cserjehez kozeli
sz6l0k 5 m-re, a tdvolabbiak pedig 80 m-re helyezkedtek el a cserjés teriilettdl.

DNS-kivonas, PCR és szekvenalas

A terepi mintavételt kovetden a mintdkat azonnal laboratériumba szallitottuk,
ahol —80 °C-on taroltuk Oket. Ezt kdvetden 72 oran keresztiil vakuum alatt
fagyasztva széritottuk a teljes kiszaradas biztositasa érdekében, majd
acélgolyos homogenizatorral (tissue lyser) poritottuk. A genomi DNS-t
mintanként korilbeliil 20 mg liofilezett €s homogenizalt ndvényi anyagbol
vontuk ki Plant DNA Isolation Kit segitségével (Macherey-Nagel GmbH &
NanoDrop 2000 spektrofotométerrel (Thermo Fisher Scientific, Waltham,
MA, USA) hataroztuk meg.

Az rDNS ITS2 régiojat minden mintabol PCR-rel amplifikaltak fITS7
(IHRMARK et al. 2012) és ITS4 (WHITE et al. 1990) primerekkel,
amelyekhez Illumina overhang adapter szekvencidkat csatoltak (Illumina, San
Diego, CA, USA). A PCR-reakciok 25 uL-es térfogatban zajlottak, 12,5 puL
KAPA HiFi HotStart ReadyMix, 0,5 uM mindkét primer, 1 pL (~10 ng)
templat DNS és nukleazmentes viz felhasznalasaval. A PCR-ciklusok a
kovetkezoképpen torténtek: kezdeti denaturalas 95 °C-on 3 percig, majd 25—

5



32 ciklus (95 °C 30 s, 56 °C 30 s, 72 °C 30 s), végiil zar6 elongacié 72 °C-on
5 percig. A mintak azonositdsahoz masodik PCR-t is végeztek ugyanazokkal a
primerekkel, amelyeket Illumina Nextera™ DNA CD Index szekvenciakkal
megfeleléen. A PCR-termékeket AMPure XP maégneses gyongyokkel
(Beckman Coulter) tisztitottak, majd Qubit™ dsDNA HS Assay Kit-tel
(Thermo Fisher Scientific) kvantifikaltdk, és a Qubit-mérések alapjan
ekvimolarisan 6sszekeverték. A végsé konyvtarak mindségét Agilent 2100
Bioanalyzer és High Sensitivity DNA Kit segitségével ellendrizték. A
szekvenalast Illumina MiSeq platformon, MiSeq Reagent Kit v2 (500 cycles)
felhasznalasaval végezték, amely 250 bp hosszliisdgu paros végii olvasatokat
(paired-end reads) generalt. Minden molekularis eljarast — a PCR-
amplifikaciot, adapter ligalast, konyvtarkészitést, mindségellendrzést és
szekvenalast a BIOMI Kft. (G6dolld, Magyarorszag) végezte az Illumina
standard amplicon szekvenalasi protokolljai szerint.

Bioinformatikai feldolgozas

A nyers DNS-szekvenciakat a dada2 csomag (CALLAHAN et al. 2016)
segitségével dolgoztuk fel. Ez a mddszer — az OTU-alapu klaszterezéssel
ellentétben — megbizhatéan kisziiri a hibds szekvencidkat, mikdzben a
finomléptékii genetikai variabilitas meg6rzésével egyedi ASV-ket hoz Iétre.
Ez lehetévé teszi a gombdk intra- ¢és interspecifikus genetikai
valtozatossaganak pontos rogzitését, és torzsszintli (strain-level) elemzéseket
tesz lehetdvé. A szekvencidk mindségi profiljanak vizudlis ellendrzése alapjan
a forward és reverse olvasatokat rendre 240 és 200 bazisparnal vagtuk le, hogy
a gyengébb mindségli szakaszokat eltavolitsuk, mikdzben a magas mindseégi
adatokat megtartsuk. A szekvenciakat ezutan mindségi szlirésnek vetettiik ala,
majd a paros olvasatokat Osszeillesztettiik, a kiméra szekvencidkat
eltavolitottuk és a kapott ASV-ket azonositottuk az alapértelmezett beallitasok
hasznalataval.

A taxonomiai besorolast USEARCH v11 (EDGAR 2010) programmal
végeztiik a UNITE referenciaadatbazis (KOLJALG et al. 2013) alapjan, amely
dinamikusan definialt gombafaj-hipotéziseket tartalmaz. Mivel a 2021-ben
gyljtott mintakbol szarmazo6 szekvenciaadatok feldolgozéasa korabban tortént,
ezek taxonomiai azonositasa a UNITE 2023. julius 25-i verzidja alapjan
zajlott. A 2022-es szekvenciaadatok feldolgozasat kovetden, az egységes
Osszehasonlithatosag érdekében mindkét év adatkészletét Gjra feldolgoztuk a
UNITE 2025. februar 19-i verzidjanak felhasznalasaval. A taxondmiai
azonositds minimum 80% szekvencia hasonldsag alapjan tortént.

A gombak funkcionalis csoportositasat a FungalTraits adatbazis gondozott és
rendszeresen frissitett adatkészlete alapjan hataroztuk meg (POLME et al.
2020), kisebb modositasokkal: a nem avar- és faront6 szaprotrofokat (példaul
nektar vagy nedvszaprotrofokat, korompenészeket, talajszaprotrofokat €s nem
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definialt szaprotrofokat) altalanosan ,,szaprotréfokként” kezeltiik, valamint a
nem patogén, levélhez k6tddo epifita és endofita gombakat pedig egységesen
a ,,levél gombak™ kategdriaba soroltuk az 2021-es adatok feldolgozasa soran.

Statisztikai elemzések

Amennyiben masként nem jelzem, az Osszes statisztikai elemzést az R
szoftverkornyezetben végeztem. Azokat a mintdkat, amelyek kevesebb, mint
1000 gombaszekvenciat tartalmaztak, kizartuk az elemzésekbdl. A kozdsségi
matrixot ritkitasos normalizalassal egységesitettiik — véletlen mintavétellel a
legkisebb konyvtarméretre — a vegan csomag rrarefy fliggvényével
(OKSANEN et al. 2007). Az ebben a tanulmanyban elemzett 6sszes gomba-
ASV szekvenciat a GenBank adatbazisban helyeztik el. Az ASV-k
szekvenciai az aldbbi hozzaférési szamokon elérhetéek: KIWX01000001-
KIWX01004386 ¢s KIJA00000000. Emellett BioProject is 1étrehozésra kertilt
(PRINA1193836 és PRINA1347291).

Mivel a gombako6zosségek jelent6sen kiilonboztek (p < 0,0001) a levelek és a
fas szovetek kozott, a két szovettipus kozosségeit kiilon elemeztik a
gazdanovény, az évszak és a helyszin hatasainak vizsgalatakor. A
kategoriavaltozok (példaul a gazdandvény-faj) hatasat az ASV-gazdagsagra és
az ASV-k relativ  abundancijjara  egytényezés és  kéttényezds
varianciaanalizissel (ANOVA) vizsgaltuk. Csak azokat a tényezdket vontuk be
a kétszempontos modellekbe, amelyek az egyszempontos ANOVA-ban
szignifikans hatast mutattak. A paronkénti kiilonbségeket Tukey-féle HSD-
teszttel hataroztuk meg.

A mintak kozotti osszetételbeli kiilonbségeket nemmetrikus tobbdimenzids
skalazassal (NMDS) vizualizaltuk Bray—Curtis tavolsagmatrixon, a relativ
abundanciaadatokat Hellinger-transzformacioval eléfeldolgozva. Az elemzést
a metaMDS fliggvénnyel végeztilk 999 permutacidoval. A csoportok kozotti
kiilonbségek vizsgalatara permutdcios tobbvaltozos varianciaanalizist
(PERMANOVA) alkalmaztunk az adonis fliggvény segitségével (9999
permutacid), hogy megbecsiiljiik a gazdandvény, a mintavételi hely és a
mintavételi idépont altal magyarazott variancia aranyat. A kategoriavaltozok
hatasat onalléan €s kombinaltan is teszteltiik, figyelembe véve az esetleges
korrelaciokat.

A vizsgalt novényfajok kozos patogénjeihez, a GTD-korokozokhoz, valamint
a core mikrobiomhoz tartoz6 ASV-k atfedését Euler és Venn-diagramokkal
szemléltettiik, a haromhalmazos diagramokat BioVenn (HULSEN et al. 2008)
alkalmazas segitségével készitettiik el. Mivel a GTD-patogének elsdsorban a
sz0616 éveld, fas szoveteit kolonizaljak, és metszési sebek vagy mechanikai
sériilések utjan fertéznek (ROLSHAUSEN ES KIYOMOTO 2012) az erre
vonatkozo elemzéseket kizdrdlag a fas mintdkra korlatoztuk. Azokat a
gombanemzetségeket, amelyekrdl korabbi szakirodalmi adatok alapjan ismert,



hogy GTD-t okoznak, GTD-hez kapcsoldddé nemzetségként kezeltik
(GEIGER et al. 2022).

A core mikobiom meghatdrozasat a fas novényi részekbdl gylijtott mintak
alapjan, jelenlét—hiany adatok felhasznalasaval végeztem. A core tagok kozé
azok a taxonok (ASV-k) keriiltek, amelyek az Gsszes vizsgalt minta legalabb
80%-aban jelen voltak. Ez a kiiszobérték lehetévé tette a mikrobidlis
kozosségek stabil, a gazdandvényhez szorosan kotédé és idében allandd
komponenseinek azonositasat. A fas szovetek hasznalata indokolt volt, mivel
ezek a novényi részek hosszu életliek, és mikobiomjuk a korabbi eredmények
szerint idében stabilabb, mint a leveleké, igy megbizhatdbb alapot nyudjtanak a
novényre jellemzo, allandé mikrobidlis komponensek feltarasahoz. A core
mikobiom tagjainak kordiagrammal torténd vizualizalasat a tidyverse, dplyr,
reshape2, ggplot2 és RColorBrewer csomagok felhasznalasaval végeztem.
Az indikator faj elemzést az indicspecies (DUFRENE és LEGENDRE 1997,
DE CACERES et al. 2012) és vegan csomagok felhasznalasaval végeztem. A
normalizalt adathalmazt a decostand() fiiggvénnyel alakitottam at Hellinger-
transzformacioval, majd az multipatt() fliggvény segitségével hataroztam meg
a kiillonb6z6 csoportokhoz tartozé indikator fajokat, 999 permutacioval.
Kétféle csoportositas alapjan végeztem az elemzést: (1) a vizsgalt 6t ndvényfaj
alkotta az 6t kiilon csoportot, valamint (2) ndvényenként a harom mintavételi
idépont (marcius, junius, szeptember) képezte a csoportokat, amelyeket
egymassal hasonlitottam 6ssze. Ez lehet6vé tette mind a gazdandvény-, mind
az idoébeli hatasok elkiilonitését és a specifikus indikator fajok azonositasat a
fas részekben.



EREDMENYEK ES AZOK MEGBESZELESE

A gombak fajgazdagsaganak és abundanciajanak mintazatai a levél- és
fas szovetekben

A kiilonb6z6 gazdandvényekhez kotddd gombakdzosségek ASV gazdagsaga
¢s abundancidja a kiilonb6z6é mikroéletterekben (fas részek €s levelek) jelentds
eltéréseket mutatott. A fas mintadkban az ASV-gazdagsag minden funkcionalis
csoport esetében szignifikans kiilonbségeket mutatott a gazdandvények kozott,
kivéve az avarbontd szaprotrofokat. Ezzel szemben a levélmintakban
szignifikans kiilonbség csak egy funkcionalis csoportban, a levélgombak
esetében volt megfigyelhetd. A levélmintak bdségében egyik funkcionalis
csoport esetében sem mutatkozott szignifikans kiilonbség a gazdandvények
kozott, mig a fas mintdkban minden funkcionalis csoportnal szignifikans
eltérések voltak a gazdandvények kozott, kivéve a zuzmokat. Eredményeink
alapjan, tehat szignifikans kiilonbségek a fajgazdagsagban kizardlag a fas
részekben voltak kimutathatok. Egy, a szdldiiltetvények és erd6foltok hataran
elhelyezked6 levélgombakozosségeket vizsgald tanulmany nem talalt
szignifikans kiilonbséget a szdlldlevelek ¢és az erdei fafajok leveleinek
gombafaj-gazdagsaga kozott a nyari honapokban (FORT et al. 2016). Ez
Osszhangban van eredményeinkkel, mivel a juniusi és kora szeptemberi
levélmintak kozott sem mutattunk ki szignifikans eltérést a vizsgalt
novényekben. Egy masik tanulmény szintén azt talalta, hogy az erddk és sz616k
kozott a levélgombak diverzitasi indexei hasonloak, de a kozdssegek
szerkezete eltérd volt az él6helyek kozott. A kutatds magyarazata szerint a
mezodgazdasagi gyakorlatok nem a diverzitast, hanem a gombakdzdsségek
szerkezetét befolyasoljak a sz6lében (CASTANEDA et al. 2018). Az
abundancia ¢s a fajgazdagsdg a fas részekben mutatott nagyobb
valtozatossagot a gazdanovények kozott. Ez egyrészt a fas részek
allandosagaval magyarazhatd, masrészt azzal, hogy a kéreg potencidlisan
fontos attelel6 mikroéléhelyet biztosit szamos gombafaj szamara (GROVE et
al. 2004, CREGGER et al. 2018, GEIGER et al. 2022). Az olajfak
gombako6zosségeit vizsgald tanulmany hasonld eredményekre jutott, miszerint
a viragokhoz ¢és termésekhez képest a levelekben magasabb diverzitasi
értekeket talaltak, évszaktol fliggetleniil. Mivel az olajfa 6rokzold, a levelek
évszaktol fiiggetleniil jelen vannak, igy képesek egy kiegyensulyozott
gombakozosség kialakitasara (ABDELFATTAH et al. 2015). Lombhullaté fak
¢s cserjék esetében ez a megfigyelés inkabb a fas részek ¢€s a levelek kozotti
kiilonbségben nyilvanul meg, mivel ez esetben a fas részek nem valtoznak
évszakosan.



A gombakozosségek osszetételét meghatarozo tényezok a levelekben és a
fas szovetekben: gazdanovény kontra kornyezeti tényezok

Megvizsgaltuk hogyan hat a gazdanovény, a mintavételi teriilet és a mintavétel
ideje a dominans funkcionalis csoportok — mint a ndvénypatogének, a
generalista szaprotrofok, az avarbontd szaprotrofok és a farontd szaprotroéfok
— gombakozdsségeinek 0Osszetételére. A PERMANOVA eredményei azt
mutattdk, hogy mindhdrom tényez0 (gazdandvény, mintavételi teriilet,
mintavétel ideje) szignifikans hatassal volt a gombakozdsségek Gsszetételére,
mind az Osszes gomba esetében, mind a vizsgalt dominans funkcionalis
csoportok kiilon-kiilon elemzésekor. A levelekben a mintavétel idépontja —
amely két kiilonb6z6é évszakban (nyaron és Osszel) tortént — gyakorolta a
legnagyobb hatdst a gombakdzosségek Osszetételének varianciajara, a teljes
variancia 16,3%-at magyarazva. A harom tényezé kozill a gazdanovény
gyakorolta a masodik legerésebb hatast (R* = 10,3%, p = 0,0001), mig a
mintavételi tertilet bar kisebb mértékben, de szintén szignifikans tényezd volt
(R* = 7%, p = 0,0001). Ez a mintdzat a ndvénypatogének esetében is
megfigyelhet6. Ebben az esetben azonban a mintavételi idépont messze a
legmeghatarozobb tényezd volt, amely a variancia 26%-4at magyarazta. Ezt
kovette a gazdanovény (R? = 7,6%, p = 0,0174), majd a mintavételi helyszin
(R? = 4,5%, p = 0,0017). Ezzel szemben a szaprotrofok esetében a
gazdanovény bizonyult a legdominansabb tényezonek, a variancia 9,8%-anak
magyarazataval. A legkevésbé befolydsolo tényezd a mintavételi idépont volt
(R*=4,7%,p=0,0001), mig a mintavételi helyszin a masodik legfontosabbnak
bizonyult (R? = 6,3%, p = 0,0001). Ez a trend ismét valtozott az avarbonto
szaprotrofok esetében, ahol a gazdandvény (R* = 12,4%, p = 0,0001) utan a
mintavételi idépont (R? = 8,4%, p = 0,0001) volt a masodik legerésebb
tényez6, majd ezt kovette a teriilet (R2 = 6,5%, p = 0,0001).

A fas részekben a gazdandvény hatasa bizonyult a legmeghatarozobbnak a
gombakdzosségek Osszetételére (R? = 15,7%, p = 0,0001), ezt kovette a
mintavételi helyszin (R? = 5,1%, p = 0,0001), majd a mintavételi idépont (R?
=4,8%, p = 0,0001). A fas részekbdl szarmazo fitopatogén gombako6zosségek
Osszetételét szintén erdsen befolyasolta a gazdandvény faja, amely a variancia
13,6%-4t magyarazta. Ebben az esetben azonban a mintavételi helyszin és a
mintavételi idépont kozel azonos mértékben jarult hozzd a kozosségi
varianciahoz: a helyszin 5,4%-ot, az id6pont 5,5%-ot magyarazott. A
szaprotrofok Osszetételét a fa mintakban elsésorban a gazdandvény hatarozta
meg (R?=12,4%, p = 0,0001). Ezt a mintavételi idépont kdvette (R? = 7,7%,
p = 0,0001), nem pedig a helyszin, ahogyan az a levelek esetében
megfigyelhetd volt. A farontd szaprotrofok esetében szintén a gazdandvény
volt a meghatarozo6 tényezd (R? = 11,8%, p=0,0001), ezt kovette a mintavételi
idépont (R? = 5,6%, p = 0,0001) és végiil a helyszin (R?=2,7%, p = 0,0003).

A PERMANOVA-elemzés szerint a gazdandvény volt a legdominansabb
faktor, amely alakitotta a fas szovetek gombakozOsségeit. A gazdandvény
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fajanak fa-mikrobiomra gyakorolt jelentds hatasat Krah és munkatarsai (2018)
is igazoltak, akik kimutattak, hogy a gazdandvény faja meghatarozobb a fa
gombakdzosségeire, mint a kornyezeti tényezoké. Bar a gazdandvény faja a
levelekhez kotddé gombdkra is szignifikdns hatdssal volt, esetiikben a
szezonalitds bizonyult az elsddleges befolyasold tényezének. A mintavételi
teriilet szignifikdnsan hozzajarult a levél- és fas mintdk gombakozdsségeinek
variancidjadhoz, azonban hatasa kevésbé bizonyult meghatarozonak a masik két
valtozohoz képest.

A levelek esetében eredményeink nem teljesen egyeznek mas vizsgalatokkal,
amelyek tobb ¢lohelyen ¢és kiilonboz6 idépontokban vizsgaltak a
levélgombakozosségek  Osszetételét ¢és dinamikdjat. Ezek szerint a
gazdandvény és a szoveti niche fontosabb tényezd a kozodsségszerkezet
alakitasaban, mint az évszak. Bar a szezonalitds szignifikans hatdst gyakorol a
mikrobidlis kozosségekre, a szezonok kozotti kiilonbség kisebb, mint a
gazdandvények kozotti eltérés. Az évszak és a gazdandvény kolcsonhatésa
kevesebb varianciat magyaraz, mint Onmagaban a gazdandvény-fajhoz
tartozas (LI et al. 2022, HE et al. 2023). A novénypatogén gombakdzosségek
esetében a levelekben az évszak szintén er6sebb hatasu volt, mint a fas
részekben, amit tobb tanulmany is aldtdmaszt. Ezek a vizsgalatok kiemelik,
hogy a fitopatogén levélgombakozosségek szezondlis szukcesszids
mintazatokat mutatnak, mivel minden tenyészidészakban ujonnan képz6do
levelekbe telepiilnek. Ez kiilondsen a lombhullaté fajokndl figyelhetd meg,
ahol a gombak minden tavasszal tijra kolonizaljak a leveleket (TANUNCHALI
etal. 2022, VANWALLENDAEL et al. 2022). Ezzel szemben a fas részekben
a szerkezeti stabilitds miatt a szezonalis valtozasok kevésbé meghatarozoak.
Ezek az eredmények hangsulyozzak, hogy mig a levelekben a
gombakozosségek, dinamikusak €s szezondlisan valtoznak, addig a fas
részekben stabilabb kozosségek taldlhatok. A levelek és a fas részek kozotti
kiilonbségek a niche-alapu folyamatoknak is koszonetdk, mivel szdmos
gombafaj specializalodik egy-egy novényi szovettipusra (MARTINEZ-DIZ et
al. 2019, MOLNAR et al 2022, GEIGER et al. 2022).

A terméteriilet — mint a terroir egyik komponense — jelentds szerepet jatszik a
sz0l0 gombakdzosségeinek alakitdsaban (GEIGER et al. 2022, LEAL et al.
2024). A vizsgalat eredményei szignifikans kiilonbségeket tartak fel a két
mintavételi helyszin (K6élyuktetd és Mihalynagytetd diild) gombakozosségei
kozott. Tekintettel arra, hogy a két teriilet foldrajzilag egymashoz kozel
fekszik, és hasonld iddjarési viszonyok jellemzik, az eltérések valdsziniileg
nem klimatikus eredetiek. Inkabb a talajtipus, a domborzat, a ndvényzet
Osszetétele és a miivelési gyakorlatok kiilonbségei jarulhattak hozza. Ezt
korabbi kutatdsok is alatamasztjdk, amelyek kimutattdk, hogy a
gombakozosségek szerkezetét erOsen befolydsoljdk a mikroklimatikus
tényezOk, a talaj tulajdonsagai, a vegetacid slirlisége ¢és diverzitdsa, a
kornyezeti stresszorok (pl. szennyezés, emberi beavatkozas), valamint a
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novényvédelmi beavatkozasok (CASTANEDA et al. 2018, LIU et al. 2023,
LEPINAY et al. 2024).

A cserjések kozelségének hatasa a sz6l6 gombakozosségeire

A tavolséag hatasat (cserjéshez kozelebbi tokék: 5 m, cserjéstdl tdvolabbi tokék:
80 m) ugy teszteltiikk, hogy Osszehasonlitottuk a cserjésekhez kozelebb és
tavolabb elhelyezkedd sz616tokék gombakodzosségeit. A kozel és tavol 1évo
sz016tokék gombakozosségeinek Gsszevetése soran sem a levelekben, sem a
fas szovetekben nem talaltunk statisztikailag szignifikans kiilonbséget. A
PERMANOVA teszt alapjan a cserjésekhez valo tavolsag a levélhez kotddo
gombakdzosségek variancidjanak 9,2%-at magyarazta (p = 0,858), mig a fas
szovethez kot6do kozosségek esetében 8,1%-ot (p = 0,5085). Ezek az
eredmények azt mutatjak, hogy az altalunk vizsgalt térbeli skalan a cserjések
kozelsége nem befolyésolta szignifikdnsan a szO6l0 gombakozosségeinek
Osszetételét.

Ezzel szemben az PERMANOVA kimutatta, hogy a fas szovetekben €16
gombako6zosségek szignifikdnsan kiilonboztek a cserjék (kokény és a
gyeplirdzsa) és a sz616t0kék kozott (R? =24,2%, p=0,0004). A kozelebb vagy
tavolabb elhelyezkedd sz6l6tokék gombakozosségei hasonlonak bizonyultak,
ami arra utal, hogy a féltermészetes cserjés ¢élohelytdl vald tavolsag
onmagaban nem befolyasolta érdemben a kozosségek szerkezetét. Az észlelt
kiilonbség tehat elsésorban a gazdandvény fajanak tulajdonithatd: a fas
szovetekben talalhatdé gombakdzosségek Osszetételét sokkal inkdbb maga a
novényfaj hatdrozta meg, mint a sz616tdke cserjéhez viszonyitott helyzete. A
levelek gombakozosségeinek Osszetétele nem mutatott szignifikans eltérést a
cserjék és a sz616tokék kozott (PERMANOVA: R? = 18,6%, p = 0,5155). A
szignifikans elkiiloniilés hianya arra wutal, hogy a levelekben ¢€16
gombakozosségek esetében sem a gazdandvényfaj, sem a cserjéstdl valod
tavolsag nem gyakorolt erdteljes hatast a kozosségek szerkezetére. Ez alapjan
a levelek gombakdzosségei homogénebbnek tekinthetdk a kiilonbozd
gazdanovények ¢és a cserjéshez viszonyitott poziciok kozott. A levelek
esetében a teljes levélhez kotddo kozosséget (endofitdk és epifitak egyarant)
vizsgaltuk. Ennek megfelelden a levélkozosségek nem mutattak szignifikans
kiilonbséget a cserjék €s a szO0lok kozott, mig a fas szovetekben egyértelmii
elkiilontilés volt tapasztalhatd. Ez azt mutatja, hogy a gazdandvény faja a f6
tényez0 a gombakodzosségek szerkezetének alakitasaban, és a szovetek kozotti
mintdzatok eltéréek: a fas részekben €16 gombakozosségek erOsen gazdafaj-
specifikusak, mig a levelek kozosségei homogénebbek, részben az epifita
gombak diszperzidja miatt. Ez Osszhangban all kordbbi elemzéseinkkel,
amelyek megerdsitik, hogy a gazdandvény erdsen formalja a fas szovetek
gombakdzosségeit, mig a levelekben hatasa kevésbé dominans.
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Kozo6s novénypatogén gombak a vizsgalt novényekben

A legtobb ASV-t a gyeplirdzsa minték (fa és levél egyarant) tartalmaztak (1015
ASYV), ezt kovette a kokény 691 ASV-fel, majd a sz616 (631 ASV) és a korte
(519 ASV). A legkevesebb novénypatogén gomba ASV-t (488 ASV)
kajszibarack mintai tartalmaztak. A teljes atfedésben 264 ndvénypatogén
gomba ASV volt, melyeket nemzetség szinten beazonositottunk. Ezek alapjan
a legdominansabb nemzetségek a kovetkezéek voltak: Alternaria,
Phyllosticta, Taphrina, Pseudopezicula, Seimatosporium, Phaeomoniella.
Ezek utan a termesztett gyliimolcsok és a szOlo, illetve az Gshonos
gylimolcstermd novények és a sz6l6 fitopatogén gomba ASV-ainak atfedését
i1s megvizsgaltuk. A szdl0, a korte és a kajszibarack kozotti teljes atfedésben
284 novénypatogén gomba ASV volt. Ezek nemzetségszintii beazonositasa
utan a dominans nemzetségek kozott szintén az elsé helyen volt az Alternaria,
amit a Phyllosticta kovetett. Jellemz6 nemzetségek voltak még a Taphrina, a
Pseudopezicula, a Seimatosporium, Phaeomoniella és a Pseudopezicula. A
sz6106, a kokény és a gyeplirdzsa 461 kdzos ASV-vel rendelkezett. Ezek kozott
a legtobb ASV-t tartalmaz6 nemzetségek kozott szintén ott volt az Alternaria
¢és a Phyllosticta, de a Diaporthe és a Didymella ASV-k is nagy aranyban
voltak jelen.

A vizsgalt novények fitopatogén gombainak nagymértékii atfedése, azt
mutatja, hogy ezek a novények mikrobidlis rezervoarként szolgalhatnak a
novénypatogén gombak szamdara. Ez a szerep kritikus a ndovénybetegségek
dinamikajaban, mert a fent emlitett novénypatogének tilnyomo része a
tiinetmentes gazdandvényekben is fennmaradhatnak, sét valoszinilileg a
vizsgalt haszonndvények természetes mikrobiomjahoz tartoznak. A vizsgalt
novények kozos fitopatogén gombai kozott az Alternaria nemzettség gombait
mutattuk ki a legnagyobb aranyban. Ez azért lehetséges, mert az Alternaria
nemzetséghez tartoz6 gombak a legelterjedtebb és legjelentdsebb endofita és
opportunista fitopatogén gombak kozé tartoznak, de lehetnek szaprofitak is.
Patogénként szamos mezOgazdasagi novény taroldsi ¢€s masodlagos
betegségeinek okozdi lehetnek (SIMMONS 2007, LAWRENCE et al. 2016,
SINGH et al. 2016).

GTD-t okozo6 kérokozok jelenléte a vizsgalt novényekben

Osszesen 85 ASV-t azonositottunk a termesztett ndvényekben, amelyek a
GTD korokozoit képviselték. Ezek koziil 12 ASV volt kozos a sz6loben, a
kajszibarackban ¢s a kortében, ami az Osszes ASV 14%-at jelentette. A
gazdandvények paronkénti dsszehasonlitasakor a legnagyobb atfedés a korte
és a sz016 kozott volt (23,5%), ezt kdvette a sz616 és a kajszibarack (9,4%),
végiil a kajszibarack és a korte (2,4%). A nemzetségszintii azonositds alapjan
az alabbi kozds nemzetségek fordultak eld a széldben, a kortében és a
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kajszibarackban: Diaporthe, Eutypa, Phaeomoniella, Phaeoacremonium,
Neofusicoccum.

A 57016 és az Oshonos cserjék dsszehasonlitasa figyelemre méltd eredményeket
adott. Osszesen 79 ASV képviselte a GTD korokozokat a vizsgalt harom
novényben, amelyek koziil 23 ASV volt kozos (29% atfedés). Paronkénti
Osszehasonlitasban a legnagyobb atfedés a szOlo és a gyeplrdzsa kozott
mutatkozott (16,5%), ezt kdvette a sz016 és a kokény (14%), majd a kdkény és
a gyeplirozsa (6,3%). A nemzetségszintii azonositas alapjan a kovetkezo k6zos
nemzetségeket talaltuk a sz6éldben, a gyeplirdzsaban és a kokényben:
Diaporthe, Phaeomoniella, Neofusicoccum, Truncatella.

Eredményeink azt mutatjdk, hogy a GTD-koérokozok valamennyi vizsgalt
novényben jelen vannak, bar eltérd aranyban, ami kiillonb6zo fogékonysagot
jelez. A kiilonbozo gazdandvények fas szoveteiben talalt sz616toke elhalasos
betegségek korokozdinak nagymértékli atfedése arra utal, hogy az Osszes
vizsgélt faj potencidlis gazdandvénye lehet a GTD-kért felelds
gombafajoknak. Kovetkezésképp ezek a névények a sz616 szamara potencialis
inokulumforrasként is szolgalhatnak.

Osszességében eredményeink alapjan elmondhat6, hogy a GTD-kérokozok
képesek talélni és fertdzni a vizsgalt novényfajokat, ahonnan
tovabbterjedhetnek a szomszédos szoldiiltetvényekbe. Ezért a védekezési
stratégidkat nem szabad kizardlag az {ltetvények szintjére korlatozni.
Lényeges megjegyezni, hogy a legtobb GTD-kdérokoz6 altalanosan jelen van a
sz6lében, gyakran tinetek nélkiil. Ugy tartjak, hogy ezek opportunista
patogének, amelyek a gazdandvény kornyezeti vagy termesztéstechnologiai
stressz hatasara valnak aktivva (GEIGER et al. 2022, LEAL et al. 2024).
Emiatt a termesztési gyakorlatok javitdsa — nemcsak a termés €s a mindség,
hanem a novény ellendlldo képességének novelése érdekében is —
kulcsfontossagi a GTD okozta karok mérséklésében.

A vizsgalt novények core mikobiom meghatarozasa és osszehasonlitasa

Az eredmények azt mutattdk, hogy a vizsgalt novényfajok core
mikobiomjanak gazdagsdga és Osszetétele jelentds eltéréseket mutatott. A
gyeplrozsa (52 ASV) és a kokény (98 ASV) viszonylag gazdag core
kozosséggel rendelkeztek, mig a kulturfajok koziil a sz6l6 (35 ASV) és
kiilonosen a korte (29 ASV) esetében joval kevesebb taxont sikertiilt
azonositani. Ez a megfigyelés részben magyarazhat6 a termesztett és a vadon
¢l6 gazdandvények eltérd okologiai kontextusaval, amely befolyasolhatja a
mikrobakozosségek Osszetételét és stabilitasat. A kajszibarack esetében a
termesztett novényekhez képest sokkal tobb core gombataxont azonositottunk
(81 ASV), igy ez kivételnek bizonyult. Feltételezhetd, hogy a kajszibarack és
a kokény kozos rendszertani hovatartozasa — mindkét faj a Prunus nemzetség
tagja — hozzajarulhat a kajszibarack esetében megfigyelt diverzebb core
gombako6zosség kialakulasahoz. Ugyanakkor fontos kiemelni, hogy ennek a
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kovetkeztetésnek a szilard alatdmasztasahoz tovabbi, Prunus nemzetségbe
tartozd fajok (termesztett és vadon ¢él6 egyarant - pl. szilva, cseresznye,
Oszibarack, vadcseresznye, miraboldn) bevonasaval végzett vizsgalatokra
lenne sziikség, hogy eldonthetd legyen, mennyire altalanosithat6 a ,,Prunus-
hatas” a core gombakdzosségek gazdagsagara.

A gyeplirozsa ¢és a kokény természetes ¢€lohelyen valtozatos mikrobidlis
forrasok (talaj, rovarok, allatok, szomszédos novények) hatasanak kitéve
fordul eld, ami eldsegiti a kozosségek diverzitdsanak és stabilitdsanak
kialakulasat. Ezzel parhuzamosan a vadon ¢l6 ndvények genetikai hattere a
helyi kornyezethez alkalmazkodott fenotipusos ¢€s ¢élettani jellemzokon
keresztiil kozvetve befolydsolja a mikrobiom Gsszetételét, ami adaptiv elonyt
biztosithat szdmukra, ¢és a kozoOsség természetes szelekcid altali
formalodasahoz vezethet (BARNES et al. 2025). Ezzel szemben a termesztett,
intenziv gazdalkodas alatt allo fajok — mint a sz616 és a korte — rendszeres
ndvényvédelmi beavatkozasoknak vannak kitéve, gyakran monokulturdban
jelennek meg (féként a sz610), és a domesztikacid sordn sziikkebb mikrobialis
asszociacio alakult ki (SOLDAN et al. 2021). Soldan és munkatarsai (2021)
azt vizsgaltdk, hogyan valtoztatta meg a ndvények domesztikicidja a
gazdandvények képességét a mikrobiom irdnyitasara. A szerzok bevezették az
ugynevezett ,,double-leash” modellt, amelyben az emberi szelekcié hat a
ndvényre, mig a ndvény szabalyozza a hozza  kapcsolodo
mikroorganizmusokat. A domesztik4dcido sordan bekdvetkezd fenotipusos
valtozasok — példaul a magméret, a metabolit-Osszetétel vagy a szoveti
tulajdonsdgok — nagymértékben befolyasoljak, hogy a névény mennyire képes
kivalasztani €és fenntartani a mikrobiomjat. Az agronémiai gyakorlatok ¢€s a
genetikai valtozasok egyiitt (pl. monokultara, genetikailag homogén iiltetvény,
intenziv novényvédelem) gyakran sziikebb és kevésbé valtozatos core
mikrobiom kozdsséget hoztak 1étre a termesztett fajokndl a vad rokonokhoz
képest. A tanulmany szerint a mikrobiom tudatos menedzselése — példaul a vad
tipust asszociaciok visszadllitasa — ndvelheti a kultirnévények egészségét és
ellenalloképességét, mert a nemesités altal kdzvetleniil kivalasztott noveényi
tulajdonsdgok nem feltétleniil kapcsolodnak a magasabb fitneszhez.
Feltételezhetd tovabba, hogy e kultarfajok erdsebb immunvalasza ¢és
szlir6kapacitasa is hozzajarul ahhoz, hogy kevesebb taxon képes megfelelni a
core definici6 szigoru kritériumainak (AQUEEL et al. 2024). Egy tanulmany
soran a kutatok Osszehasonlitottdk a gyapot két fajtdjanak — a gyapot
levélfodrosodas betegségre (CLCuD) fogékony (Gossypium hirsutum) és a
CLCuD-rezisztens (Gossypium arboreum) fajta — core mikrobiomjat
virusfertézés alatt. Kimutattdk, hogy a rezisztens fajta joval nagyobb
mikrobialis sokféleséggel rendelkezik. Az eredményeik azt mutattdk, hogy a
core mikrobiom diverzitasa forditottan aranyos a betegségérzékenységgel, ami
fontos alapot adhat biokontroll-agensek fejlesztéséhez és a novények
korokozokkal szembeni ellenalld képességének javitasahoz (AQUEEL et al.
2024).

15



A kajszibarack esetében tapasztalt magas core diverzitas egyik lehetséges oka,
hogy az iltetvény szemben a mintavételezett szo16iiltetvényekkel (1993-ban
lett telepitve) és a korte iiltetvénnyel (2016-ban lett telepitve), melyek jol
beallt, termdkoru fakbol alltak, a kajszi iiltetvény minddssze 3—4 éves volt a
mintavétel idejében (2018-ban lett telepitve). Vagyis a fak még nem alakitottak
ki erésen szelektiv, stabil mikrobialis kozosséget. Feltételezziik, hogy a fiatal
iiltetvény nyitottabb dkoldgiai rendszert képvisel, igy tobb, kiillonbozo eredetii
mikroorganizmus képes hosszabb tavon is fennmaradni. Emellett a korai
fejlodési fazisban a korokozok és a novényvédelmi beavatkozasok szelekcios
nyomasa még nem elég erds ahhoz, hogy a core kozdsség besziikiilését
eredményezze, igy a kajszibarack esetében megfigyelt gazdag core kozosség
valdsziniileg atmeneti allapotot tiikr6z. A Populus tomentosa esetében
kimutattak, hogy a fiatal fak gyokérmikrobiomja gazdagabb és valtozatosabb,
ugyanakkor kevésbé stabil, mig az iddsebb fak kozdssége sziikebb dsszetételd,
de a gazda altal er6sebben szabalyozott és stabilabb (XIE et al. 2023). Ez
alatdmasztja, hogy a kajszibarack fiatal iiltetvényeiben megfigyelt gazdag core
kozosség atmeneti allapot lehet, amely a kor eldrehaladtaval fokozatosan
beszikiil.

Az 0Ot vizsgalt gazdandvény core mikobiomjanak Osszehasonlitdsa soran
Osszesen 13 kozos ASV-t azonositottunk, koztiik 6t olyan gombataxont,
amelyek valamennyi ndvényben ¢és minden mintavételi iddpontban
kimutathatok ~ voltak. Ezek a kovetkez6 fajok:  Aureobasidium
intercalariosporum, Buckleyzyma aurantiaca, Filobasidium wieringae,
Rinodina pyrina és Xenodidymella clematidis. Emellett fontos megjegyezni,
hogy az Alternaria brassicae valamennyi vizsgalt gazdandvény kozos core
tagja volt, kivéve a sz6lot, ahol stabil jelenlétét nem sikeriilt igazolni a
megadott 80 %-os tartomanyban.

A koz06s core taxonok kiilonboz6 okologiai stratégidkat képviselnek, ami arra
utal, hogy a névényi mikobiom stabilitasat eltérd ¢letmddi gombak egyiittes
jelenléte biztositja. Az Aureobasidium intercalariosporum ¢és a Filobasidium
wieringae tipikus generalista gombak, széles gazdaspektrummal rendelkezd
epifitdk és endofitdk, amelyek biokontroll potenciallal is birnak
(GLUSHAKOVA és KACHALKIN 2017, WU et al. 2023, ABO-ELYOUSR
et al. 2024, RENSINK et al. 2024). A Rinodina pyrina zuzmoéalkotd gomba,
amely feltehetden a kornyezetbOl folyamatosan kolonizéalja a ndvényeket,
allando hattérelemként van jelen (VARGAS et al. 2013). A Xenodidymella
clematidis foéként endofitaként fordul elé, de opportunista patogénként is
ismert, igy a tiinetmentes jelenlét mellett korokozoi szerepet is betolthet
(KARIMI et al. 2024). A fajok egyiittes jelenléte azt mutatja, hogy a
termesztett és vadon €16 ndvények kozos mikrobidlis core kozosségében
kiilonb6z6 okologiai funkeidk révén biztositjak a ndvény—mikroba interakciok
stabilitasat.
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Indikator fajok a vizsgalt novényekben

Az indikétor faj elemzés elvégzése az 6t, egymas mellett €16 gazdandvényen
modszertanilag azért indokolt, mert a kozds kdrnyezeti hattér kontrollalt
feltételeket biztosit a gazdandvény-hatas kimutatasahoz. Az igy azonositott
indikator fajok tehdt nagyobb valdszinliséggel a  gazdandvény
tulajdonsagaihoz, semmint eltérd €léhelyi tényezdkhoz kothetok.

A vizsgalt 6t gazdandvény kozott jelentds eltérések mutatkoztak az indikéator
faj ASV-k szamaban: a kokény mintakbol Osszesen 305 ASV-t, a
gyeplir6zsabol 83 ASV-t, a kajszibarackbol 103 ASV-t, a kortébol 332 ASV-
t, asz016bol 333 ASV-t azonositottunk. A kdkény esetében joval tobb indikator
fajt azonositottunk, mint példaul a gyepiirézsan. Az indikator kozosségekben
a leggyakrabban azonositott funkcionalis csoportok a névénypatogének (223
ASV), valamint kiilonb6z6 szaprotrof gombak voltak (258 ASV). Ezen feliil
kisebb aranyban, de minden ndvényben jelen voltak a mikoparazitak és
epifitak. Ez arra utal, hogy az egyes gazdanovényekhez sajatos, funkcionalisan
is eltéré mikrobialis kozosségek kapcsolodnak.

Az indikator fajok vizsgalata soran kimutathaté volt, hogy szamos gomba
kizarolag egyetlen gazdandvényhez kot6dott, ami a gazdanovény—mikroba
kapcsolatok specializacidjat jelzi. Ez kiilonosen a patogén fajok esetében bir
jelentdséggel, mivel ezek gazdaspecifikus korokozoi lehetnek a vizsgalt
novényeknek.

Az indikétor fajok funkcionalis kategdridinak szédzalékos megoszlasa jelentds
eltéréseket mutatott az Ot vizsgalt gazdanovény kozott. A gyeplrodzsa
kozosségében a novény patogének dominéltak, az ASV-k t6bb mint 60%-at
kitéve, mig més funkcionalis csoportok alig voltak jelen. Ezzel szemben a
sz0l6 és a korte mikrobialis kozdsségei kiegyensulyozottabb képet mutattak,
ahol a kérokozok mellett a faront6 szaprotrofok és a generalista szaprotrofok
is jelentds aranyt képviseltek. A kokény esetében a mikoparazitak (14,7%) és
a levekben ¢l6 endofitdk (8,1%) kategoriaja kiemelkedd aranyban fordultak
eld, mig a kajszibaracknal a kozosség kozel egyharmadat a novény korokozok
funkcios csoport adta.

Eredményeink radmutatnak arra, hogy a kiilonb6z6 gazdandvényekhez kotddo
kozosségek nemcsak diverzitdsukban, hanem funkciondlis szerepiikben is
eltérnek: a patogének fajspecifikus jelenléte eltérd betegségkockazatot
jelezhet, mig a szaprotr6f ¢és endofita gombak eléfordulasa a
gazdandvényekhez tarsuld mikrobidlis kozosségek sokrétli okologiai
funkcigjara utal. Az egymdas mellett €16 ndvények Osszehasonlitdsa
egyértelmiivé teszi, hogy minden gazdandvény sajatos, funkciondlisan is
kiilonb6zé mikrobialis profillal rendelkezik, ami Gsszhangban van mas
kutatasi eredményekkel, miszerint a gazdandvény-faj dontden alakitja a
patogén, szaprotrof ¢€s mikorrhizas gombakozosségek Osszetételét, még
egymas kozvetlen kozelében is (LIANG et al. 2023).
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KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

A kutatds eredményei ) megvilagitdsba helyezik a sz6l6 €s a kornyezetében
¢l0, termesztett €s Oshonos gylimolcstermd ndvények gombakozosségeinek
Osszefliggéseit. Az Egri borvidék két diill6jében végzett két szezonon ativeld
vizsgalatok alapjan megallapithatd, hogy a mikrobidlis kozdsségek
szervezOdését alapvetden a gazdanOvény faja, a novényi szerv tipusa, a
szezonalitds €s a termohely egyiittesen hatarozzak meg. A gombakozosségek
dinamikajat és diverzitasat nem csupan a kornyezeti tényezOk, hanem a
novényfajok biologiai és oOkologiai sajatossagai, valamint a miivelési
gyakorlatok is alakitjak.
A fas és a levélszovetek gombakozdsségei jol elkiiloniiltek egymastol, mind
Osszetételiikben, mind a struktrajukban. A fis szovetekben a
gombakozosségek szerkezete szignifikdnsan kiilonbozott a gazdandvények
kozott, €s itt a gazdandvény hatdsa bizonyult a legerdsebb meghatarozo
tényezOnek. A fas szovetek allando, védett mikroéletteret biztositanak, ahol a
mikrobidlis kozosségek, stabilabbak és kevésbé reagalnak rovid tava
kornyezeti ingadozéasokra. Ezzel szemben a levelekben €16 gombak kozosségei
erételjes szezonalis dinamikat mutattak: az évszak, azaz a szezondlis
valtozasok sokkal nagyobb szerepet jatszottak a gombakdzdsségek
alakitasaban, mint a gazdanovény faj vagy a termdhely. Mindez arra utal, hogy
a levelekben €16 mikroorganizmusok révid életciklusu, gyorsan reagald,
dinamikusan valtoz6 kozosséget alkotnak, mig a fas részekben €16 gombak
hosszutavon stabilizalodo, gazdafliggd kozosségek formajaban perzisztalnak.
A két mintavételi teriilet kozott (Kolyuktetd diilld és Mihalynagytetd dild)
kimutathatbak  voltak  szignifikans eltérések a  gombakdzosségek
Osszetételében, ami részben a mikroklimatikus ¢€s talajviszonyok eltérd
hatdsaira utalhat. Ezek az eredmények hangsulyozzak, hogy a
gombakdzosségek szerkezetét finom 1éptéki, lokalis tényezdk alakitjak,
amelyek a terroir fogalmaba integralhatok, igy a mikrobialis kozosségek a
borvidék 6koldgiai sajatossagainak egyik lenyomataként értelmezhetok.
A kutatds eredményei szerint a cserjék kozelsége nem befolyasolta
szignifikansan a szO6l0 gombakozdsségeit sem a levelekben sem a fas
részekben a vizsgalt 5-80 méteres skalan. Ennek oka lehet, hogy az ilyen
mértéki térbeli kiilonbség nem elegendd a diszperzids gradiens kimutatasdhoz.
Azonban ez a vizsgalat tovabb erdsitette, a gazdandvény gombakdzosségekre
gyakorolt domindns szerepét, hiszen szignifikans kiilonbségek a
gombakdzosségben elsdsorban a gazdandvények eltérd fajabol adodtak, és
kevésbé a novények térbeli elhelyezkedésébdl.
A vizsgélatok egyik legfontosabb megallapitisa, hogy a kiilonbozd
novényfajok fitopatogén gombakdzosségei kozott jelentds atfedések
mutatkoztak. A fitopatogén nemzetségek — mint az Alternaria, Phyllosticta,
Taphrina, Phaeomoniella vagy Diaporthe — tobb gazdandvényben egyarant
18



eléfordultak, ami igazolja, hogy az egymas mellett ¢l6 fajok mikrobialis
rezervoarként viselkedhetnek a gomba patogének szamara. A szdlo
tokeelhalasos betegségeit okozd korokozok, mint az Phaeomoniella,
Neofusicoccum ¢és Diaporthe nemzetségek képviseléi minden vizsgalt
ndvényben jelen voltak, ami a kdérnyez6 gyiimolesfak esetében megerdsiti, a
cserjek esetében pedig feltarja, hogy ezek a rozsafélék csaladjaba tartozo
gylimolcstermd novények potencialis inokulumforrasként szolgéalhatnak a
szOloiiltetvények szamara. Ez a felismerés alapvetden 1j szemléletet igényel a
sz0loegészségligyi gyakorlatban, hiszen a korokozok térbeli terjedését nem
lehet kizarolag iiltetvényszinten értelmezni, hanem tajléptékben, a szomszédos
vegetacioval valo Osszefliggésben kell vizsgalni. Valamint, mivel a
vizsgalatban tiinetmentes szOlondvényeket mintaztunk, az eredmények azt
mutatjak, hogy a GTD-korokozok a fas novények mikrobiomjanak természetes
részét képezhetik. Ezért a GTD elleni védekezésben a hangstlyt elsésorban a
jatszhat a betegség kialakuldsdnak megeldzésében.

A koz06s core mikobiom elemzése ravilagitott, hogy a vizsgalt novények egy
része osztozik bizonyos stabil, fajokon &tiveld gombakomponenseken. Az
Aureobasidium intercalariosporum, Buckleyzyma aurantiaca, Filobasidium
wieringae, Rinodina pyrina és Xenodidymella clematidis minden
gazdandvényben jelen voltak, ami arra utal, hogy ezek a generalista fajok
okologiai stabilizatorokként mitkddnek. Ugyanakkor tobb fajspecifikus core-
tag is azonosithato volt, ami a gazdandvények egyedi 6kologiai sziirésére utal.
A domesztikalt, intenziven miivelt kultarfajok — mint a sz6l6 és a korte —
szlikebb core kozosséggel rendelkeztek, mig a vadon €16 gyeplirdzsa és kokény
gazdagabb core mikobiom 0Osszetétellel rendelkeztek. Ez a kiilonbség
valoszinlileg a termesztési gyakorlatok, a ndvényvédelmi beavatkozasok és a
novények adaptacids mechanizmusainak egylittes hatasabol ered, ¢és
megerdsiti, hogy az intenziv mezdgazdasagi miivelés a mikrobialis diverzitas
csokkenésével jarhat.

Az indikator faj elemzés ramutatott, hogy az azonos kornyezeti feltételek
mellett €16 gazdandvényekhez specifikus, funkciondlis szempontbdl is eltérd
gombakozosségek kapcsolodnak. A fajspecifikus indikatorok jelenléte a
novény—mikroba kapcsolatok specializalodasat és potencialis gazdaspecifikus
korokozok jelenlétét jelzi. A szezondlis mintazatok tovabb erdsitik, hogy a
mikrobialis kozosségek idében is dinamikusan valtoznak, befolyasolva a
fert6zési nyomast €s a novények egészségi allapotat. Az eredmények alapjan
javasolt a gazdandvény—mikroba kapcsolatok hosszi tdvii monitorozéasa és
funkcionalis vizsgadlata a korokozok eldrejelzésének ¢és a célzott
novényvédelem fejlesztésének érdekében.

Mindezek alapjan megallapithatd, hogy a sz6l6 és kornyezetében €16
novényfajok kozotti mikrobialis kapcsolatrendszer Osszetett, sokszintli és
idében valtozd. A gombakozosségek fajosszetételét egyszerre formaljak a
gazdandvény-fajok bioldgiai sajatossagai, a szovetek kozotti szerkezeti és
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kémiai kiilonbségek, az abiotkus kdrnyezeti tényezdk, valamint az emberi
beavatkozas. Eredményeim szerint a mikrobidlis diverzitds fenntartdsa és a
patogének visszaszoritdsa nem valaszthatd el a t4j szerkezetétdl és a
természetes vegetacid jelenlététol. A  biodiverzitds-megdrzést ¢és a
novényegészségiigyet tehat integralt médon, dkologiai Osszefiiggésben kell
kezelni.

Osszességében a kutatds hozzijarul a sz6lé és a szomszédos ndvények
gombakdzosségeinek Okologiai megértéséhez, ¢és 1) alapot teremt a
fenntarthato szél6termesztés fejlesztéséhez. A feltart mintazatok azt mutatjak,
hogy a sz010 egészsége ¢€s ellendlld képessége szorosan dsszefiigg a kornyezo
novényvilag mikrobidlis halozataival. A jovOben a ndvény-egészségiligyi
kutatdsoknak ¢és gyakorlatnak egyarant figyelembe kell vennie a
mikroorganizmusok  t4jléptéki  eloszlasat ¢és  kolcsonhatasait, hogy
hatékonyabb, 0kologiailag kiegyenstlyozott rendszerek johessenek létre. A
gombakozosségek részletes feltérképezése ¢és funkciondlis vizsgalata
lehetdséget teremt a természetes biologiai egyensuly fenntartasara, ami hossza
tavon a fenntarthatd, kornyezettudatos sz610 és gylimolcstermesztés 6kologiai
alapjat biztosithatja.

Ezentil a tovabbi kutatasok soran érdemes a gazdandvény—mikroba
kapcsolatok hosszl tavi, tobb évjaratot lefedd vizsgalatat elvégezni, valamint
a gombakdzosségek funkciondlis szerepét metagenomikai és metabolomikai
modszerekkel feltarni. Indokolt a mikrobidlis halézatok dinamikéajanak
elemzése a tajhasznédlat, a novényvédelem ¢és az éghajlati tényezdk
Osszefliggésében, hogy pontosabban érthetdvé valjon a ndvényegészség
Okologiai hattere. Az ilyen integralt megkozelités hozzajarulhat a fenntarthato
¢és oOkologiailag kiegyensulyozott sz616- és gylimolcstermesztési rendszerek
fejlesztéséhez.
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UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

A kutatds els6ként alkalmazott tajléptékli, tobb gazdandvényre
kiterjed6 DNS metabarcoding alapti elemzést a sz0l6 ¢és a
kornyezetében €16, termesztett ¢és vadon ¢€l6 gylimolcsfajok
gombako6zosségeinek vizsgalatara.

Ugyanazon egyeden beliill a novényi részek mikobiom kozosségei
eltérnek és ezeket eltérd abiotikus és biotikus faktorok befolyasoljak,
valamint a fas szovetek gombakozosségeinek szervezddésében a
gazdandvény faja a legmeghatarozobb tényez6, mig a levelekben a
szezondlis valtozasok.

A sz0616 és a kornyezetében €16 termesztett és 6shonos gyiimdlestajok
fitopatogén gombakozdsségei kdzott jelentds atfedés van.

Elsoként irtuk le a gyeplirozsat és a kokényt, mint potencialis
természetes  gazdandvényeket  tobb  GTD-hez  kapcsolodo
gombanemzetség szamara.

Els6ként azonositottuk a kajszibarack, a korte, a kokény és a
gyeplrdzsa core mikobiom tagjait a fas részekben ¢&s elsdként
allapitottuk meg a vizsgalt novények kozos core tagjait egy adott
¢l6hely-mozaikban.

A kutatds els6ként hasonlitotta 6ssze a sz6l6 €s a kdrnyezetében €16
termesztett, illetve vadon el6forduld gyiimolesfajok gombak6zosségeit
indikator faj elemzés segitségével.
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