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Szakdolgozatomban az Eszakkelet-Magyarorszagon elteriild, viligorokség részévé
nyilvanitott Tokaji borvidék diildin fellelhetd kiilonbozd évjarati aszuszoléfajtak (furmint,
harslevelli, sarga muskotaly, kovérszold, zengd és zéta) ¢lesztd- ¢és fonalas gomba
diverzitdsanak vizsgaltam.

Célom eléréséhez a korabbi évekbdl szdrmazod tanszéki torzsgylijtemény bovitése
érdekében a sziiretet megel6zoen aszuszemeket gyiijtottem intakt szOolofiirtokrdl, melyekbdl
eltérd morfoldgiai tulajdonsagu fonalasgombék (elsdsorban B. cinerea torzsek) izolalasat
végeztem. Az izolatumokbol, kiegészitve a tanszeki torzsgyljtemény tovabbi élesztd- €s
fonalasgomba torzseivel sajat torzsgylijteményt hoztam létre. Vizsgdlataimba 11 élesztd, illetve
45 fonalas gomba torzset, 6sszesen 56 izolatumot vontam be.

Az ¢lesztogombakat YEPD és WL Nutrient tdpagarokon tenyészettem, majd morfologia
tulajdonsagaik alapjan harom csoportba soroltam. Az els6é csoportba citrom alaku, bilateralisan
sarjadzo sejtek alkottdk, a mdasodik csoport torzsei nagy méretii olajcseppszerii képletet
tartalmazo sejtekbdl alltak, mig a harmadik csoportba mikroszkdposan vizsgalva ovalis/korte
alakt sejtekkel jellemezhetd egyetlen torzs tartozott. A molekularis vizsgalatok eldtt a
torzsekbol DNS izolalasra volt sziikség, melyet fenol-kloroformos eljarassal végeztem. Az
torzseket ARDRA analizisét végeztem Haelll enzim hasznalataval. A kapott eredmények
alapjan létrehozott csoportok Gsszhangban voltak a morfologiai vizsgalatok csoportjaival.
Csoportonként néhany, a csoport tébbi tagjat reprezentativan képviseld torzset kivalasztottam
szekvenalasra, a kapott szekvenciaadatok alapjan harom fajt: Hanseniaspora uvarum (1.
csoport), Metschnikowia pulcherrima (11. csoport), Starmerella bacillaris (I11. csoport) tudtam
elkiiloniteni.

A fonalasgombakat malatds tapagaron tenyésztettem. Mivel a B. cinerea kimagaslo
szereppel bir a nemesrothadds jelenségének koszonhetéen, ezen torzseket alaposabb
fehér szinliek, majd foleg sziirke, de esetenként bézs szinliek voltak. A micéliumok kiilonb6zd
tomorségli  halozatokat alakitottak ki, emelett szkleréciumképzésiikre is nagymértéka
morfologiai jegyeit is vizsgaltam, melyek az Alternaria, Aspergillus, Cladosporium,

Penicillium és Rhizopus nemzetségekre jellemzd tulajdonsagokat mutattak.

A molekuléris vizsgalatok megkezdéséhez az élesztokh6z hasonldan, a fonalasgombak

esetében is DNS extrakciora volt sziikség, azonban a fenol-kloroformos modszerrel nem tudtam



elérni megfeleld tisztasagot és hozamot, igy tovabbi nukleinsav izolaldsi moddszerekkel
probalkoztam, melyek koziil az iiveggyongyok hasznalatdval kiegészitett natrium-acetatos
eljaras bizonyult legmegfelelébbnek a statisztikai elemzés alapjan, igy ezzel a modszerrel
folytattam a tobbi fonalasgomba torzsnél a DNS kivonasat. Fonalasgombak esetében az
ITS1/5,8S rDNS/ITS2 régiot amplifikaltam, majd ARDRA analizisiiket Haelll mellett Mspl
enzimmel kiegésziilve is elvégeztem. Agardz gélelektroforézissel futtatva az emésztett
mintakat, valtozatos fragmenteket kaptam, koziiliik két Alternaria nemzetségbe tartozo torzs,
két feltehetbleg Rhizopus nemzetségbe tartozd torzs és 26 B. cinerea torzsnél jelentkezett
azonos mintazatot. Az eltérd morfologiai és genetikai mintazatot mutatd torzsek koziil
kivalasztottam parat szekvenalasra, majd a kapott adatok osszevetettem szekvenciaadatbazisok
tipustorzseivel. Az eredmények alapjan hét fonalasgomba torzset a Botrytis cinerea, Penicillium
expansum, Penicillium glabrum, Cladosporium cladosporioides, Acremonium sclerotigenum,
illetve a Rhizopus arrhizus fajba tudtam sorolni, azonba tobb esetben tobb fajra is hasonld
megbizhatdsagu taldlatot kaptam, igy ezen torzsek esetében csak nemzetségszintli azonositasra
(Alternaria, Aspergillus, Cladosporium és Fusarium nemzetségek) volt elegendo.

Emellett a Botrytis cinerea torzsek fajon beliili genetikai variabilitasat kiilonb6z6 RAPD
primerekkel (OPE1, OPE19, OPE20, P5) vizsgaltam. Mig az OPEl és OPE19 esetében
kismértékli eltéréseket tapasztaltam, az OPE20 és PS5 nagyfaju variabilis mintdzatot adott.
Tizenkilenc torzs 83%-o0s hasonlosag mellett két 6 klaszterbe volt csoportosithato, két torzs
kiilecsoportot alkotott. 95%-o0s hasonlosag mellett a torzsek kilenc klasztert alakitottak ki. A
klaszterek, a sz6lofajtak €s a mintavételi hely kozott nem taldltam dsszefiiggést.

Osszességében elmondhatd, hogy a sz6l6bogyok valtozatos élesztd- és fonalasgomba
diverzitast mutatnak, mely a borok mindségét befolyasolhatja. Tovabbi vizsgélatok elvégézését
javaslom a Tokaji borvidék sz6ldinek minél tobb évjaratot és szdléfajtat érintd mikobidta
feltérképzésére €s analizisére (elsddlegesen kiillonboz6é Botrytis cinerea torzsek tekintetében),
arra keresve a valaszt, hogy mennyire befolyasolja mikobiota, féként a B. cinerea torzsek

genetikai diverzitdsa az asziisodott bogyokbol késziild borok mindségét.



