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Gomba gombanak farkasa: a mikoantagonista Trichoderma nemzetség
szerepe a mezdgazdasagban

KREDICS Laszl6!, ALLAGA Henriettal, KEDVES Orsolyal, VARGA Andras?, BRANYI
Arpad?, GEOSEL Andras3, CSUTORAS Csabats, SIPOS Gyorgys & VAGVOLGYI Csaba!l

1Szegedi Tudomdnyegyetem, Természettudomdnyi és Informatikai Kar, Mikrobiol6giai Tanszék, Szeged - Department of
Microbiology, Faculty of Science and Informatics, University of Szeged, Szeged, Hungary

2Pannon-Trade Kft, Gydr - Pannon-Trade Ltd.,, Gydr, Hungary

3Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Egyetem, Kertészettudomdnyi Intézet, Zoldség- és Gombatermesztési Tanszék, Budapest
- Department of Vegetable and Mushroom Growing, Institute of Horticultural Science, Hungarian University of Agriculture
and Life Sciences, Budapest, Hungary

*Kémiai és Fizikai Intézet, Eszterhdzy Kdroly Katolikus Eqyetem, Eger - Institute of Chemistry and Physics, Eszterhdzy Kdroly
Catholic University, Eger, Hungary

sUj Champignons Kft,, Budapest - Uj Champignons Ltd., Budapest, Hungary
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Sopron, Hungary

A mikoantagonizmus gombak kozotti kolcsonhatas, melynek sordn egy gomba egy
masik gomba karara jut elényokhoz. A mikoantagonizmust a Trichoderma fonalas-
gomba-nemzetség Osi stratégidjanak tekintik. A Trichoderma fajok klasszikus anta-
gonista mechanizmusai kdzé tartozik a tApanyagokért és a térért zajlé hatékony kom-
peticié, az antibiézis és a mikoparazitizmus. A kompeticié soran a cellulolitikus és
xilanolitikus enzimek elényt jelentenek a Trichoderma fajok szamara olyan él6helye-
ken, ahol ezek a poliszacharidok elérhet6k. A Trichoderma fajok gombaellenes aktivi-
tasu szekunder metabolitok kiilonb6z8é csoportjait termelik, amelyek gatld vagy
mikotoxikus hatast fejtenek ki az érzékeny célgombakra. A mikoparazitizmus soran a
Trichoderma érzékeli a célgomba jelenlétét, annak a hifaihoz tapad, bontja a sejtfalat
és behatol a hifa belsejébe, végiil toxikus masodlagos metabolitok termelésével el-
pusztitja a célgombat. Szamos gombaellenes szekunder metabolit és sejtfalbont6 enzim
(gliikanazok, kitindzok és proteazok) Trichoderma fajok életmddjdban betoltott
szerepe tiikroz6dik a fajok genomjaiban, amelyek nagyszamu, a mikoantagonizmus-
hoz kapcsolédd gént tartalmaznak. A mez6gazdasag szempontjabol a Trichoderma
mikoantagonista jellege - a célgombatdl fiiggéen - jarhat elényokkel, de karokat is
okozhat. A Trichoderma fajok a legtobbet tanulmanyozott bioeffektorok kozé tartoz-
nak, és régdta ismertek, mint hatékony gombaellenes biokontroll 4gensek. A klasszikus
antagonista mechanizmusok mellett tovabbi, kozvetett antagonista mechanizmusnak
tekinthet6k a novekedés eldsegitése és a szisztémas rezisztencia indukcidja a gazda-
novényben, melyek lehetévé teszik a névény hatékonyabb védekezését a korokozo
gombak ellen. Masrészt a Trichoderma nemzetség mikoantagonista potencialja a gom-
batermesztéssel dsszefliggésben karos lehet: bizonyos Trichoderma fajok kiilonb6z6
termesztett gombdak (Agaricus bisporus, Pleurotus ostreatus, Lentinula edodes stb.)
z0ldpenészes betegségét idézik el§, komoly veszteségeket okozva a gombaiparban.

A zoldpenészesedés jellegzetes tiinetei a komposzton, a takaro6fold felszinén, a
gombatermesztési alapanyagban vagy akar a termétesteken megjelend zold foltok. A
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gombatermés drasztikusan csokkenhet, vagy akar teljesen ki is eshet. A félreazono-
sitadsok Trichoderma nemzetségen beliili gyakori problémaja miatt a Trichoderma-
alapu biokontroll termékekben talalhato aktiv torzseket szekvenciaalapti molekularis
modszerekkel torténd fajszintli azonositasnak lenne sziikséges alavetni, hogy
minimalizaljuk a rosszul azonositott, gombatermesztésben esetleg z6ldpenészt okozd
Trichoderma torzsek mezdgazdasagi alkalmazasanak kockazatait.

A tanulmany a 2020-1.1.2-PIACI-KFI-2020-00111, 2022-1.2.6-TET-IPARI-TR-2022-00009 és 2023-1.1.1-
PIACI_FOKUSZ-2024-00044 jelli projektek (NKFIH) timogatasaval késziilt.

Fungus vs. fungus: the role of the mycoantagonistic Trichoderma genus in
agriculture

Mycoantagonism is an interaction between fungi where a fungus clearly benefits
at the expense of another. It is regarded as an ancestral strategy of the ascomycete
genus Trichoderma. Classical antagonistic mechanisms of Trichoderma include the
efficient competition for nutrients and space, antibiosis and mycoparasitism. During
competition, cellulolytic and xylanolytic enzymes are creating advantage for Tricho-
derma species to colonize different ecological niches where these polysaccharides are
available. Trichoderma spp. also produce diverse groups of secondary metabolites
involved in antifungal activity, exerting inhibitory or mycotoxic effects on susceptible
target fungi. During mycoparasitism, Trichoderma senses the presence of the target
fungus, which is followed by the attachment to its hyphae, degradation and penetration
of its cell wall and killing the target fungus by the production of toxic secondary meta-
bolites. The importance of several antifungal secondary metabolites and cell wall-
degrading enzymes (glucanases, chitinases, and proteases) on the lifestyle of Tricho-
derma spp. is reflected in their genomes, which contain a large number of genes related
to mycoantagonism. From the perspective of agriculture, the mycoantagonistic nature
of Trichoderma can provide benefits but also cause harms, depending on the target
fungus. Trichoderma spp. are among the most studied bioeffectors and have long been
known as effective antifungal biocontrol agents. Besides the classical antagonistic
mechanisms (competition, antibiosis, mycoparasitism), growth promotion and systemic
resistance induction on the host plant are considered as further, indirect antagonistic
mechanisms enabling a more efficient plant defence against fungal plant pathogens.
On the other hand, the mycoantagonistic potential of the genus Trichoderma can also
be harmful on the context of mushroom production: certain Trichoderma spp. cause
green mould disease of various cultivated mushrooms (Agaricus bisporus, Pleurotus
ostreatus, Lentinula edodes, etc.), resulting in huge losses on the mushroom industry.
The characteristic symptoms of green mould are green spots appearing on the
compost, casing soil or the growing substrate of the mushrooms or even on the
fruiting bodies. Mushroom yield can drop drastically or may be even entirely wiped
out. Due to the frequent problem of misidentifications within the genus Trichoderma,
the active strains included in Trichoderma-based commercial biocontrol products
should be subjected to species-level identification by sequence-based molecular
methods, in order to minimise the risks to mushroom production by the inadvertent
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agricultural application of eventually misidentified Trichoderma strains that may
cause green mould in mushroom production.

This study was supported by projects 2020-1.1.2-PIACI-KFI-2020-00111, 2022-1.2.6-TET-IPARI-TR-
2022-00009 and 2023-1.1.1-PIACI_FOKUSZ-2024-00044 (National Research, Development and Inno-
vation Office, Hungary).

11



VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE PLENARY LECTURES

% VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA PLENARIS ELOADASOK

Els6dleges fontossagu patogén gombak az Egészségiigyi Vilagszervezet
szerint

MAJOROS Laszlé

Debreceni Egyetem, Orvosi Mikrobioldgiai Intézet, 4032 Debrecen, Nagyerdei kértt 98. - Department of Medical Micro-
biology, University of Debrecen, 4032 Debrecen, Hungary

Az ut6bbi években a gombak altal okozott fert6zésekre kevesebb figyelmet fordi-
tottak. A COVID-19 pandémia, a klimavaltozas, a fokoz6do antifungalis rezisztencia és
az immunszupprimalt betegek szamanak a ndvekedése miatt vilagszerte tapasztaltak
az invaziv gombas fert6zések gyakoribb el6forduldsat, beleértve az aspergillézist, a
kandidiazist és a mukoromikozist. A legtjabb adatok alapjan évente 6,5 millié ember
szenved invaziv gombafert6zésben, akik koziil 3,8 milli6 beteg életét nem lehet meg-
menteni. Evente 3 950 282 embernél diagnosztizalnak invaziv aspergillézist vagy
kréonikus pulmonaris aspergillézist, akik koziil 2 141 000 beteg meghal. A Candida
fajok okozta invaziv fert6zések miatt évente 995 000 ember hal meg. A Pneumocystis
jirovecii altal okozott pneumonia 214 ezer, mig a Cryptococcus neoformans altal oko-
zott meningitis 147 ezer ember halalat okozza évente. Kiilonosen riaszto, hogy 2,5
milli6 ember halalaért kozvetleniil a gombak a felel6sek.

Az Egészségiigyi Vilagszervezet (WHO) a k6zelmultban adta ki az Elsédleges Fon-
tossagu Patogén Gombak Listajat, amelyben a klinikailag fontos gombak rangsorat
kozegészségligyi fontossaguk, illetve az antifungdlis rezisztenciajuk alapjan hataroztak
meg. A kiemelten fontos csoportba a Cryptococcus neoformans, a Candida auris, a C.
albicans és az Aspergillus fumigatus Keriiltek. A nagyon fontos csoportba a Nakaseo-
myces glabrata (= Candida glabrata), a Histoplasma fajok, az eumycetomaért felelds
koérokozok, a Mucor fajok, a Fusarium fajok, a Candida tropicalis és a C. parapsilosis
kertiltek. A kézepesen fontos csoport a Scedosporium fajokat, a Lomentospora prolifi-
cans-t, a Coccidioides fajokat, a Pichia kudriavzevii-t (= Candida krusei), a Cryptococcus
gattii-t, a Talaromyces marneffei-t, a Pneumocystis jirovecii-t és a Paracoccidioides
fajokat foglalta magaba. Erdekesség, hogy ezen gombak koziil néhany csak jol meghata-
rozott foldrajzi tertileten fordul el6 (pl. Paracoccidioides fajok), mig mas fajok vilagszerte
nagy veszélyt jelentenek a AIDS-ben szenved6 betegekre, és mégis csak a kozepesen
fontos csoportba kertiltek (pl. Pneumocystis jirovecii). Kiilonleges helyet foglal el a
Candida auris, amelynek a rezervoarja az emberi tevékenységtél mentes kérnyezet, de
a globalis felmelegedés, illetve a madarak altal bekeriilt az embert megfert6z6 koroko-
z0k k6zé. Sajnalatos modon az Els6dleges Fontossagu Patogén Gombak Listajan szerepld
kérokozdk esetén nincs atfogd informacié a betegségek gyakorisagarol, jarvanyiigyi
jelent6ségiikrdl, a klinikai kimenetelrdl, illetve az antifungalis érzékenységiikrol. A jovo
feladatai k6zé tartoznak: (1) a diagnosztikai laboratériumok fejlesztése; (2) folyamatos
befektetés a kutatasba és a fejlesztésbe; (3) kozegészségligyi intézkedések megtétele.
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Fungal priority pathogens list according to the World Health Organization

Fungal infections have received little attention in the past few years. However,
the COVID-19 pandemic, climate change, increased resistance to antifungal drugs, and
an increased number of immunocompromised patients have driven a recent global
surge in pathogenic fungal infections, including aspergillosis, candidiasis, and
mucormycosis. Annually, 3 950 282 people develop invasive aspergillosis or chronic
pulmonary aspergillosis with 2 141 000 deaths. About 1 565 000 people have a Candida
bloodstream infection or invasive candidiasis each year, with 995000 deaths.
Pneumocystis pneumonia affects 505 000 people, with 214 000 deaths. Cryptococcal
meningitis affects 194 000 people, with 147 000 deaths. These new data estimate an
annual incidence of 6.5 million invasive fungal infections and 3.8 million deaths, of
which about 2.5 million were directly attributable. The recently developed WHO
Fungal Priority Pathogens List (FPPL) has now identified critical, high, and medium
priority fungal pathogens ranked on their public health impact and/or risk of emerging
antifungal resistance. The critical priority group includes four pathogens: Cryptococcus
neoformans, Candida auris, C. albicans and Aspergillus fumigatus. The high priority
group includes seven pathogens: Nakaseomyces glabrata (= Candida glabrata), Histo-
plasma spp., eumycetoma causative agents, Mucorales, Fusarium spp., Candida tropicalis
and C. parapsilosis. The medium priority group includes eight pathogens: Scedo-
sporium spp., Lomentospora prolificans, Coccidioides spp., Pichia kudriavzevii (= Candida
krusei), Cryptococcus gattii, Talaromyces marneffei, Pneumocystis jirovecii and Para-
coccidioides spp. Interestingly, some of these fungal pathogens (e.g., Paracoccidioides
spp.) are confined to certain geographical areas and therefore are not considered a
priority globally. In addition, some pathogens cause infection and represent a health
threat in specific populations only, e.g.,, Pneumocystis jirovecii is one of the main
pathogens causing opportunistic infections in people living with HIV/AIDS, but it
ranked low in the FPPL. Some new fungal species are believed to have emerged due
to climate change. For example, Candida auris has a possible nonhuman environmental
reservoir and dispersal by birds. All the 19 pathogens lack comprehensive information
on the burden of disease, in terms of data from formal surveillance and linkage to
clinical outcomes, and susceptibility. In the future should be focus on: (1) strengthening
laboratory capacity; (2) sustainable investments in research and development; and
(3) public health interventions.

13



VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE PLENARY LECTURES

% VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA PLENARIS ELOADASOK

A soksejtiiség megjelenése és elvesztése a gombavilagban

NAGY G. Laszlo

HUN-REN Szegedi Biolégiai Kutatokézpont, Lendiilet Gomba Genomika és Evolicio Csoport, Szeged - HUN-REN
Biological Research Centre Szeged, Fungal Genomics and Evolution Lab, Szeged, Hungary; Inagy@fungenomelab.com

A soksejtliség megjelenése az evolicio egyik nagy dtmenete volt, hajtéerejének és
mechanizmusainak sok aspektusa azonban maig nem teljesen feltart. A gombak hosszu
id6n keresztiil a soksejtiiségre vonatkozé kutatasok periféridjan voltak, koszonhet6en
sajatos megjelenési formaiknak és a tobbi soksejtii formatdl valé kiilonbozoségiiknek.
Pont a gombak sajatos szervez6désébdl adéddan, azonban nagyban hozzajarulhatnak a
soksejtliség megjelenésével kapcsolatos altalanos torvényszertiségek felismeréséhez,
valamint, akar, az els6sorban a Metazoa-kutatdsokbo6l szarmazé altalanos torvénysze-
riiségeknek hitt folyamatok jobb megértéséhez. Munkank soran a gombdakat, mint
modellrendszert hasznaljuk a soksejtliség evoliicidjanak megértésére. A gombak orsza-
gaban, eltéréen mas éldlénycsoportoktdl, szamos komplexitasbeli atmenet rekonstru-
alhaté. A komplex soksejtiiség legalabb nyolc alkalommal megjelent, mig az éleszt6-
szerl és dimorf csoportokban a soksejtliség legalabb 14 alkalommal részben vagy
teljesen elveszett. Jelen munkaban a soksejtiiség megjelenésének es elvesztésének evo-
licidos és genetikai aspektusaira fokuszalunk, kiilonds tekintettel olyan mechaniz-
musokra, amelyek el6segithetik a konvergens komplexitasbeli valtozasokat.

The origins and losses of multicellularity in fungi

The origin of multicellularity has been one of the major transitions in the history
of life, however, many aspects of its driving forces and mechanisms are incompletely
known. Fungi have been at the periphery of research on multicellularity for a long time,
due to their unique organization and distinctness from other multicellular lineages. Due
to this uniqueness, however, fungi can be a great model system for studying multi-
cellularity and can contribute to testing hypotheses on the general principles of these
evolutionary transitions. In our work we use fungi as a model system to understand
the evolution of multicellularity. In contrast to other lineages, the fungal kingdom
harbours multiple transitions to and from multicellularity in various clades and of
diverse evolutionary ages. Complex multicellularity has evolved at least eight times,
whereas secondarily and facultatively unicellular lineages, known as yeasts and
dimorphic fungi, have evolved at least 14 times. In this talk I will focus on the evolution
and loss of multicellularity in fungi, with special emphasis on mechanisms that can
facilitate convergent transitions in complexity.
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Az ozmofilia megértése: molekularis betekintés az Aspergillus wentii és
az Aspergillus nidulans ozmotikus stresszvalaszaiba

BODNAR Veronikal2, ANTAL Karoly3, DE VRIES P. Ronald*, POCSI Istvanls & EMRI
Tamast>
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Mikrobiolégiai Tanszék, Debrecen - Department of Molecular Biotechnology and Microbiology, Institute of Biotechnology,
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2Debreceni Egyetem, Tdpldlkozds- és Elelmiszertudomdnyi Doktori Iskola, Debrecen — Doctoral School of Nutrition and
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3Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, Természettudomdnyi Kar, Biolgiai Intézet, Allattani Tanszék, Eger - Department
of Zoology, Eszterhdzy Kdroly Catholic University, Eger, Hungary
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Az Aspergillus nemzetségbe tartozé penészgombak ipari felhasznalasa folyama-
tosan novekszik kiilonb6z6 ipari dgazatokban, és az Aspergillus genomok széles korét
teljesen megszekvenaltak az elmult években. Ezen gombak koziil kiillondsen emlitésre
mélto az ozmofil A. wentii, amely nagyon igéretes a jov6beni ipari enzim- és biodizel-
termelés szempontjabol. Feltételezték, hogy az A. wentii ozmofilitasa Osszefiiggést
mutat a gfdB gén hidnyaval, amely egy NAD+-fiigg6 glicerin-3-foszfat dehidrogenaz
enzimet kodol, ami az Aspergillus fajok nagy tobbségében jelen van, beleértve az A.
nidulans fonalas gomba modellszervezetet is. Az Aspergillus wentii ozmofil fenotipu-
sainak, valamint az A. wentii ‘c An-gfdB, tovabba az A. nidulans AgfdB és A. nidulans
vad tipusu torzsek ozmoszenzitiv fenotipusainak a hatterében all6 molekularis mecha-
nizmusok megértése érdekében 6sszegyijtottiik és 6sszehasonlitottuk e térzsek azon
siillyesztett, folyékony tenyészeteinek a transzkriptomikai adatait, melyek kiilonféle
stresszhatasoknak voltak kitéve, beleértve az 1 M NaCl-t, 2 M szorbitot és ezek kombi-
naciéit. Ezen 6sszehasonlité transzkriptomikai megkozelités a kovetkezd kovetkezte-
tésekhez vezetett: (i) Az A. nidulans klasszikus hiperozmotikus stresszvalaszt mutatott,
amelyet a trehaldz- és glicerin-metabolizmusaval kapcsolatos (beleértve a gfdB-t), to-
vabba a nagy ozmolaritasu glicerin (HOG) MAP-kinaz titvonal gének feliilszabalyozasa
jellemez. Az A. nidulans-ban a gfdB deléci6ja azonban minimalis valtozasokat eredmé-
nyezett a transzkriptomban, ami azt sugallja, hogy ezen faj glicerin metabolizmusa nagy-
mértékben kompenzalni tudta a gfdB delécidjat A. nidulans-ban. (ii) Ezzel szemben az
A. wentii eltérd valaszt mutatott a megnovekedett ozmolaritasra, az A. nidulans-hoz
képest, és nem volt megfigyelhetd szignifikans feliilszabalyozas a glicerin- és trehal6z-
metabolizmushoz vagy a HOG-ttvonalhoz kapcsol6dé gének esetében. (iii) Az An-
gfdB bevitele az A. wentii-be nem sziintette meg annak ozmofil jellegét, de csokkent
novekedéshez és szignifikdnsan nagyobb valtozasokhoz vezetett a transzkriptomban,
Osszehasonlitva a gfdB hianyaval az A. nidulans-ban. Ezen eredmények azt sugalljak,
hogy a nagymértékben rugalmas glicerin-anyagcsere két eltéréen szabalyozott gfd
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génnel egylitt nagyobb el6nyokkel jarhat az ozmotolerans Aspergillus fajok szamara,
amelyeknek alkalmazkodniuk kell az dlland6an ingadoz6 ozmotikus viszonyokhoz az
altaluk elfoglalt 6koldgiai nichekben, mint a folyamatosan nagy ozmolaritasnak kitett
ozmofil fajok esetében.

Ezt a munkat a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacids Hivatal NN125671 és K131767 szamu pro-
jektjei timogattak. A TKP2021-EGA-20 sz. projekt a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacids Alap ta-

mogatdsaval valésult meg a TKP2021-EGA finanszirozasi rendszeren keresztiil. A projekt a HUN-REN
Magyar Kutatasi Hal6zat anyagi tAmogatasaban részesiilt.

Unravelling osmophily: molecular insights into the osmotic stress responses
of Aspergillus wentii and Aspergillus nidulans

The utilization of moulds belonging to the fungal genus Aspergillus has been steadi-
ly increasing in various industrial sectors, and a wide-range of Aspergillus genomes
were wholly sequenced in the past years. Particularly noteworthy among these fungi
is the osmophilic A. wentii, which holds great promise for future industrial enzyme
and biodiesel productions. Osmophily of A. wentii has been suggested to correlate
with the absence of the gfdB gene, which potentially encodes an NAD+-dependent
glycerol-3-phosphate dehydrogenase enzyme present in the great majority of other
Aspergillus species, including the filamentous fungus model organism A. nidulans. To
shed light on the molecular mechanisms underlying the appearance of osmophilic
phenotypes in A. wentii and the osmosensitive phenotypes of A. wentii 'c An-gfdB, as
well as the A. nidulans AgfdB and A. nidulans wild-type strains, we collected and
compared transcriptomic data from submerged liquid cultures of these strains exposed
to various stressors, including 1M NaCl, 2M sorbitol, and combinations thereof. This
comparative transcriptomics approach led us to the following conclusions: (i) A. nidu-
lans displayed a classic hyperosmotic stress response, characterized by the upregula-
tion of genes related to trehalose and glycerol metabolisms (including gfdB) and the
high-osmolarity glycerol (HOG) MAP kinase pathway. However, the deletion of the
gfdB in A. nidulans resulted minimal changes in the transcriptome, suggesting that the
glycerol metabolism of this species was highly capable of compensating for the lack
of GfdB activity. (ii) Conversely, A. wentii exhibited a different response to increased
osmolarity compared to A. nidulans, with no significant overall upregulation observed
in genes associated with glycerol and trehalose metabolisms or the HOG pathway:. (iii)
The introduction of An-gfdB into A. wentii did not eliminate its osmophilic character
but led to reduced growth and significantly larger alterations in the transcriptome in
comparison to the absence of gfdB in A. nidulans. These findings suggest that a highly
flexible glycerol metabolism together with two differently regulated gfd genes may
confer greater advantages for osmotolerant Aspergillus species, which have to adapt
to constantly fluctuating osmotic conditions in the ecological niches they occupy than
for osmophilic species thriving in consistently high-osmolarity environments.

This work was supported by the National Research, Development and Innovation Office (Hungary)
projects NN125671 and K131767. Project no. TKP2021-EGA-20 has been implemented with the support

provided by the National Research, Development and Innovation Fund, financed under the TKP2021-
EGA funding scheme. This project has received funding from the HUN-REN Hungarian Research Network.
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Gombaellenes fehérjék alkalmazhatésaganak vizsgalata kulturalis orok-
ség ala tartozo épiiletek védelmében
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A gombak tartésan karosithatjak a kulturalis 6rokségiink részét képzo épiileteket
és miiemlékeket. Ezekkel a biodeteriogén gombakkal szembeni védekezés gyakran
agressziv fizikai technikak és vegyszerek alkalmazasat igényli, amelyek tovabb karo-
sithatjak az érintett feliileteket, kiilondsen a falfestményeket. Ezért sziikséges Uj stra-
tégiak kidolgozasa a kulturalis 6rokség épliletek védelmére. Szamos tanulmany mar
bizonyitotta, hogy a természetes eredetii biocidek (pl. illdolajok, n6vényi alapu vegyii-
letek) biztonsagosan alkalmazhat6 penészmentesitési alternativat kinalnak. Az utébbi
id6ben szamos kozlemény arrdl szamolt be, hogy a fonalas tomlésgombak altal termelt
kis molekulatomegii antifungalis fehérjék hatékonyan gatoljak az éleszt6- és penész-
gombak novekedését. Ezeknek a gombaellenes fehérjéknek a vizes oldata feliileti bio-
fungicidként biztonsagosan alkalmazhat6 penészmentesitési eljarast nytjthat a kultu-
ralis 6rokség ala tartozo épiiletek védelmében, mivel szamos el6nyds tulajdonsaggal
rendelkeznek, mint példaul nagy szerkezeti stabilitas extrém kornyezeti koriillmények
kozott, vizoldhatosag, proteazokkal szembeni ellenalloképesség és széles antifungalis
spektrum. Munkank soran a kulturalis 6rokségiink részét képez6 kézdialbisi reforma-
tus templom (Kézdialbis, Romania) belsé falairol izolalt penészgombak ellen vizsgal-
tuk a Neosartorya fischeri (= Aspergillus fischeri) altal termelt két gombaellenes fehérje,
az NFAP és az NFAP2 hatékonysagat. In vitro gombaellenes mikrodiltcids érzékenységi
tesztek soran kimutattuk, hogy ezek a fehérjék kiilonb6z8 hatékonysaggal gatoljak a
leggyakrabban el6fordul6 beltéri biodeteriogén penészgombak (Aspergillus creber, Aure-
obasidium pullulans, Cladosporium sp., Penicillium chrysogenum és Parengyodontium
album), és a kevésbé gyakoriak (Beauveria pseudobassiana, Mucor hiemalis, Sarocla-
dium kiliense) novekedését. Ezt kovet6en falmodellkisérletben teszteltiik az NFAP és
NFAP2 alkalmazhatosagat Aspergillus creber ellen. Mindkét gombaellenes fehérje
feliileti alkalmazasa jelent6s mértékben csokkentette a gombaval fert6zott feliilet
nagysagat, ahol az A. creber kis mértékid novekedést és konidiumképzést mutatott.
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Ez a gatl6 hatds harom hdnapig is fennmaradt az NFAP és az NFAP?2 feliileti alkal-
mazdasat kovetden, viszont az ultraibolya-sugarzas csokkentette a fehérjék véd6éhata-
sat. Figyelembe véve ezeket az eredményeket, az NFAP és NFAP2 alkalmazhaté lehet
miiemléképiiletek festett falainak biodeteriogén gombak elleni védelmében vagy me-
chanikai, fizikai vagy kémiai dekontaminacidt kovetd utdkezelésre, azért, hogy meg-
akadalyozzuk a penészgombak rekolonizaciojat.

Dén Kinga munkajat a Forerunner Federation szervezet Székely Eléfutar Osztondija és az ELTE Marton

Aron Szakkollégium 6sztondfja tamogatta. Galgéczy Laszlé munkajat a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és
Innovacids Hivatal FK 134343 azonositészamu palyazat tAmogatta.

Exploring the application of antifungal proteins in protection of cultural
heritage buildings

Fungi have the potential to cause deterioration of cultural heritage buildings and
stone monuments. Protection against them often requires the application of aggressive
physical techniques and chemicals that can further damage the fungus-affected surface,
particularly mural paintings. Therefore, development of new cultural heritage building
protection strategies is needed. Several studies already proved that natural biocides
(e.g., essential oils and plant-based compounds) represent promising safely applicable
mould decontamination alternatives. Recently it was demonstrated that the small molec-
ular weight antifungal proteins secreted by filamentous ascomycetes are able to inhibit
the growth of yeasts and moulds. Considering their beneficial features such as high
stability within harsh environmental conditions, water solubility, protection against pro-
tease degradation and wide antifungal spectrum; they can be applicable as topical bio-
fungicides in aqueous solution to protect buildings of cultural heritage. In the present
work the mould mycoflora of interior walls of the cultural heritage Calvinist church of
Kézdialbis (Romania) was isolated and the susceptibilities to Neosartorya fischeri (=
Aspergillus fischeri) antifungal proteins, NFAP and NFAP2 were determined. In vitro
microdilution antifungal susceptibility testing results demonstrated that both proteins
effectively inhibited the growth of the most commonly isolated indoor biodeteriogen
fungi at the site (Aspergillus creber, Aureobasidium pullulans, Cladosporium sp., Penicillium
chrysogenum, Parengyodontium album) and less common species (Beauveria pseudo-
bassiana, Mucor hiemalis, Pseudopithomyces chartarum, Sarocladium kiliense). Subse-
quently, we tested the applicability of NFAP and NFAP2 in protecting cultural heritage
buildings in a wall model experiment against A. creber. Topical application of these
antifungal proteins significantly reduced fungal infection areas, whereon suppressed
growth and conidiation of Aspergillus creber was observed. This inhibitory effect main-
tained in the wall model experiments after three months of topical application of NFAP
and NFAP2, however ultra-violet irradiation decreased the protective effect. Based on
these findings we suggest the potential applicability of NFAP and NFAP2 in the protec-
tion of painted walls of cultural heritage buildings against fungal biodeteriogens or post
treatment to inhibit mould recolonization after physical or chemical decontamination.
Kinga Dan holds a Székely Forerunner Fellowship from the Forerunner Federation USA, and fellowship

from ELTE Marton Aron Special College. The present work of Laszlé Galgéczy was financed by the
Hungarian National Research, Development and Innovation Office, FK 134343 project.
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Fenntarthat6é laskagomba-termesztés lehet6sége varosi kornyezetben,
avagy az innovacio sokoldalusaga

GYALAI-KORPOS Mikl6s & SOMOSNE NAGY Adrienn

Pilze-Nagy Kft, Kecskemét - Pilze-Nagy Ltd.,, Kecskemét, Hungary; research@pleurotus.hu

A 30 éves laskagomba-termeszt6 tudasara alapozva a Pilze-Nagy Kft. egy olyan
koncepcidt dolgozott ki, amely lehet6vé teszi varosokban a kérforgasos laskagomba-
termesztést az ott rendelkezésre all6 biohulladékok felhasznalasaval. A szerzék az
eléadasban a koncepcid kidolgozasanak 1épéseit mutatjak be megvilagitva egy inno-
vativ koncepcié kidolgozasanak sokoldalisagat. A laskagombak (Pleurotus spp.) a
lignocellul6zban gazdag biomassza els6dleges lebontasaban részt vevo él61ények, ami
lehet6vé teszi, hogy sokféle n6vényi rostban gazdag taptalajon megéljenek. Ennek elle-
nére az élelmezési céli laskagomba-termesztéshez f6leg a kaldszosok szarat hasznal-
jak fel. A laskagomba-termesztés széles korben valo elterjesztéséhez elengedhetetlen
az alapanyagok korének kiszélesitése, igy példaul a varosi biohulladékok alkalmazasa.

El6szor a koncepcid biol6giai-miiszaki alkalmazhatosagat vizsgaltuk meg, kiilonféle
biohulladék mintakon. Bizonyos receptirakon a kontrollként alkalmazott btizaszalma
alapt szubsztratummal 6sszevethet hozamot értiink el. Ugyanakkor egyéb miszaki
kihivasokkal is szembesiiltiink. Egyes biohulladékok ugyanis magas nedvességtartal-
muk és konnyen felveheté tdpanyagtartalmuk miatt j6 taptalajként szolgdlnak a
mikroorganizmusok szamara, igy nehezen stabilizalhatéak. Igy a begyfijtés és tarolas
folyamatara is figyelmet kellett forditanunk.

A megfelel6 termesztési technolégiat is 1étrehoztuk. Az igy kifejlesztett gomba-
szekrényben a laskagomba igényeinek megfelel$ 1égallapotot szenzorok jelei alapjan
egy algoritmus szabdlyozza és optimalizalja. Sokszor egy innovacié kifejlesztésének
folyamatat kizaroélag csak a miiszaki és technikai feltételek oldalaroél vizsgaljuk, azonban
- mint jelen eset is mutatja - az egyéb tényezok (példaul jogi, tarsadalmi és gazdasagi)
is legalabb ugyanolyan 1ényegesek. 2024. januar 1-t6l az EU tagallamok szdmara kote-
lez6 a biohulladék szelektiv gylijtése vagy helyben hasznositasa. A jogszabalyi tamogatd
keretrendszer ismeretben megvizsgaltuk a technolégia tarsadalmi elfogadottsagat is,
amihez egy kérddivet hasznaltuk. A 250 valasz egyértelmiien abba az irdnyba mutat,
hogy a koncepcio egy elfogadhat6 alternativa a fogyasztd szempontjabol. A koncepcid
gazdasagi feltételrendszerét is elemeztiik, ahol a f6 kérdés, hogy a potencialis felhasz-
nalok, hajlandéak-e a koncepcié nem szamszerf(isithet6 eldnyeit megfizetni.

A projekt ,Az adatkézpontd innovacié alkalmazasa a gomba termelés értéklancaban a termelékenység
és az adatmegosztas javitasa érdekében” cimmel, 2019-2.1.7-ERA-NET-2020-00012 azonosit6 szammal
az NKFI alapbd], tovabba az ERA-NET COFUND /ICT-AGRI-FOOD program keretében az Eurépai Unio
Horizon 2020 kutatasi és innovaciés programjabdl (tamogatasi szerzédés no 862665) részesiilt tamoga-
tasban.
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Possibilities of sustainable oyster mushroom production in cities: the
versatility of innovation

Based on its 30-years of experiences in oyster mushroom growing, Pilze-Nagy Ltd.
has developed a concept that enables circular oyster mushroom cultivation in cities
using the organic waste available there. In the presentation, the authors present the
steps involved in developing the concept, highlighting the versatility of developing an
innovative concept. Oyster mushrooms (Pleurotus spp.) are organisms involved in the
primary breakdown of lignocellulose-rich biomass, which allows them to live on a
variety of plant fibre-rich media. Despite this, the stalks of cereals are mainly used to
grow oyster mushrooms for food. Widening the range of raw materials, such as the use
of urban bio-waste, is essential for the wide spread of oyster mushroom cultivation.

First, we examined the biological-technical applicability of the concept, on various
bio-waste samples. In certain recipes, we achieved a yield comparable to the wheat
straw-based substrate used as a control. At the same time, we also faced other technical
challenges. Some organic wastes serve as a good breeding ground for microorganisms
due to their high moisture, and easily available carbon and nutrient contents, so they are
difficult to stabilize. Thus, we also had to pay attention to the collection and storage
process. We have also created the appropriate cultivation technology. In the mushroom
growing cabinet developed in this way, an algorithm regulates and optimizes the envir-
onmental conditions that meet the needs of the mushroom based on sensor signals.

Often, the process of developing an innovation is examined exclusively from the
side of technical conditions, however, as the present case shows, other factors (e.g.,
legal, social and economic) are at least as important. From January 1, 2024, the selective
collection or local utilization of organic waste is mandatory for EU member states.
Knowing the legal supportive framework, we also examined the social acceptance of the
technology, for which we used a questionnaire. The 250 answers clearly point in the
direction that the concept is an acceptable alternative from the point of the consumer. We
also analysed the concept's economic conditions, where the main question is whether
potential users are willing to pay for the concept's unquantifiable benefits.

The project entitled "Unlocking data-driven innovation for improving productivity and data sharing in
mushroom value chain" received funding with identification number 2019-2.1.7-ERA-NET-2020-00012

from the NKFI fund, as well as from the European Union's Horizon 2020 research and innovation
programme under grand agreement no 862665 ICT-AGRI-FOOD.
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Termesztett csiperkegomba automatizalt szedésének technoldgiai fej-
lesztése képfeldolgozassal

HUBAY Csongor?, GECZY Attila! & GEOSEL Andras?

1Budapesti Miiszaki és Gazdasdgtudomdnyi Egyetem, Villamosmérnoki és Informatikai Kar, Elektronikai Technolégia
Tanszék, Budapest - Budapest University of Technology and Economics, Faculty of Electrical Engineering and Informatics,
Department of Electronics Technology, Budapest, Hungary

2Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Egyetem, Kertészettudomdnyi Intézet, Zoldség- és Gombatermesztési Tanszék, Budapest
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A vilagon évrél-évre novekszik a termesztett (kétsporas) csiperke (Agaricus bis-
porus) mennyisége, Eurépaban a leggyakrabban fogyasztott valtozata a fehér csiperke-
gomba. A gombatermeszt6 iizemeknek allandé kihivast jelent a szedéshez sziikséges
munkaerd biztositdsa a ndvekvo bérigények mellett, amely az 6nkoéltség jelentds részét,
akar a harmadat is kiteszi. A magas piaci mindségi kovetelmények miatt a kezdetleges
technoldgidk egyel6re nem képesek helyettesiteni a kézi szedést. Kutatasunk ezért a
csiperkegomba automatizalt szedésének technolégiai fejlesztésére iranyul. Célunk egy
olyan eljaras kidolgozasa, amely képes a termofeliiletrél készitett képeken a megfelel6
méretli gombakat kivalasztani és azok szedési pozicidjat el6allitani. Képfeldolgozas meg-
valdsitasdhoz a Python programozasi nyelvet, és az OpenCV és NumPy konyvtarakat
alkalmaztuk. Az algoritmus miikddésének ellenérzését, tesztelését valos, professzionalis
termesztésb6l szarmazo6 képekbdl osszeallitott adathalmazon végeztiik. A fejlesztés
soran olyan tényezdket is figyelembe vettiink, mint példaul az 6sszendtt, 0sszeéro
gombakalapok, kalap alél el6btijé primordiumok, eldélt, oldalrél 1athaté tonk, a taka-
r6fold szennyezodés sth. A feladat nehézségét fokozza a fehér micéliumok jelenléte,
amelyek jelentds mértékben nehezitik a felismerést. A gombak kalapjan 1évé elszine-
zO0déseket és talajdarabok eltavolitasat sajat algoritmussal végeztiik, mert az OpenCV
floodFill fiiggvénye és a Morphological Closing nem hoztak kielégit6 eredményeket. A
szed6fej pozicidjat az objektum kontdrvonalanak majd a centralis momentumanak
kiszamitasaval hataroztuk meg. A program miikodésének kiértékeléséhez az algorit-
mus szineket rendel az objektumokhoz, amely megkdnnyiti a szegmentalas hatékony-
saganak ellendrzését. Megoldast dolgoztunk ki a kis 1atotér miatt a fényképrdl lelogo
termétestek kezelésére. A kutatds soran elemeztiik a kiilonb6z6 megvilagitasi koriil-
mények képfeldolgozasra gyakorolt hatasat. Az eredmények azt mutattdk, hogy a
program miikodésénél kulcsfontossagu a fényképek mindsége, mivel nagyban megne-
heziti a felismerést a helytelen megvilagitas, az arnyékok jelenléte, a mélységélesség-
b6l ad6dé életlenség és a nem megfeleld szogbol késziilt felvétel. Az algoritmus haté-
konysagat jelent6sen befolyasolta az OpenCV Watershed szegmentald algoritmusanak
pontossaga, amely az apro, illetve a kép széléhez ér6 gombak esetén kevesébe tudta
szévalasztani az objektumokat. A megalkotott programmal nem csak a gombak felis-
merése és a leszedendd gombak koordinatainak el6allitasa végezhetd el igen jo
hatékonysaggal, hanem a jov6ben tAmogathatna az Al alapu algoritmus feltanitasat.
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Technological development of automated harvesting for cultivated button
mushroom using image processing

The amount of mushrooms cultivated around the world is constantly increasing,
and the most commonly consumed species in Europe is the white button mushroom
(Agaricus bisporus). Mushroom producers are facing a permanent challenge to provide
the labour for harvesting, with increasing wage demands, which account for a signi-
ficant proportion, up to a third, of the production costs. Due to high market quality
requirements, early technologies are currently not able to replace manual picking.
Our research therefore aims at facilitating the automated picking of button mush-
rooms and improving the technology. We aim to develop a method that can select the
right size of mushrooms from field images and produce their picking position. We
used the Python programming language, along with the OpenCV and NumPy libraries,
to implement image processing. The performance of the algorithm was verified and
tested on a dataset of images compiled from real professional cultivation. The devel-
opment also considered factors such as fused, overlapping mushroom heads, mush-
room starts emerging from under caps, fallen or laterally visible stumps, cover soil
contamination, and white mycelia which make detection significantly more difficult.
The removal of discolorations and soil pieces from mushrooms caps was performed
with our own algorithm, because OpenCV's floodFill function and Morphological
Closing did not give satisfactory results. The picker head position was determined by
calculating the object's contours and the central moments. To help evaluate the per-
formance of the program, the algorithm assigns colours to the objects, which makes
easier to check the efficiency of the segmentation. We managed a solution for handling
fruiting bodies that extend beyond the edge of the image due to the small field of view.
We also analysed the impact of various lighting conditions on image processing. The
results indicated that the quality of photographs is crucial for the program's per-
formance, as improper lighting, the presence of shadows, blurriness due to depth of
field, and images taken from inadequate angles greatly complicate recognition. The
efficiency of the algorithm was significantly affected by the accuracy of the OpenCV
Watershed segmentation algorithm, which in some cases could not separate objects
in the case of small or those mushrooms that were reaching the edge of the image.
The developed program not only enables the efficient identification of mushrooms
and generation of their harvesting coordinates but, it also has the potential to support
the future training of Al-based algorithms.
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Fémionok szerepe gomba alapu szerves sav fermentacioiban
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Egyes fonalasgomba-fajokban meghatarozott élettani-kornyezeti (ill. az ezeket
reprodukal6 technolégiai) koriilmények kozott a szénforras lebontasa a szerves savak
szintjén megakadhat, amit jelent6s mértékii felhalmozddas és kivalasztddas kovethet.
A ,tultermel6 anyagcsere” jelenségére egy komplett iparag épiilt: a fermentacidés iton
eldallitott egy-, illetve tobbértéki szerves savak (karbonsavak) az ipari biotechnolégia
legrégibb, mennyiségileg és gazdasagilag legjelent6sebb tomegtermékei k6zé tartoznak.
Magas termékhozam eléréséhez meghatarozott 6sszetételli fermentacids taptalajra van
sziikség, melyben négy atmenetifém-ion - a mangan (Mn2+), a vas (Fe?*), a réz (Cu?+)
és a cink (Zn2+) - koncentracio6ja és egymashoz viszonyitott aranya kritikusan fontos.
E fémionok szervessav-tultermelésben jatszott biokémiai és élettani szerepét, a fer-
mentacidkhoz kapcsolddo technoldgiai és analitikai aspektusokat foglaljuk dssze, kihang-
sulyozva a piaci szempontbdl messze legjelentésebb szerves sav, a citromsav esetét.
Akutatas a Kulturalis és Innovacios Minisztérium UNKP-23-3-11-DE-359 és UNKP-23-4-1-DE-362 kédszamu
Uj Nemzeti Kival6sag Programjanak a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Alapbdl finanszirozott
szakmai tAmogatasaval ment végbe.

Trace metal ions in fungal organic acid fermentations

Under well-defined physiological and environmental conditions, certain filamentous
fungi are capable of converting essentially all available carbon source into organic acids,
and subsequently secreting them into the extracellular space. This phenomenon, also
referred to as the metabolic overflow of primary metabolism, is exploited for the indus-
trial-scale fermentative production of organic acids, a traditional but economically still
thriving segment of fungal industrial biotechnology. For high product yield, chemical
composition of the fermentation growth medium is crucial in providing the necessary
conditions, of which the concentrations of four of the first-row transition metal elements
- manganese (Mn2+), iron (Fe2+), copper (Cu?*) and zinc (Zn?+) - stand out. We discuss
the biochemical roles of these ions in fungal overflow mechanisms, the physiological
consequences of their influence on productaccumulation, as well as the metal ions-related
technical aspects of submerged organic acid fermentations - all with an emphasis on
citrate, the commercially most important organic acid produced by a fungal platform.
This research was supported by the UNKP-23-3-1I-DE-359 and the UNKP-23-4-1-DE-362 New National

Excellence Programs of the Hungarian Ministry for Culture and Innovation from the source of the
National Research, Development and Innovation Fund, respectively.
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Az aszperKkriptin génklasztert szabalyoz6 AtnN transzkripcios faktor
funkcionalis analizise Aspergillus nidulans-ban
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A fonalas gombaknak 6riasi jelent6sége van a szekunder metabolitok, mint pl.
antimikrobidlis szerek, immunszupresszans hatast anyagok, illetve a mikotoxinok
termelésében. A laboratoriumi koriilmények koézott alvo allapotban 1évé szekunder
metabolit génklaszterek stresszhatasra aktivalédhatnak, és a termel6d6 vegyiiletek
igy a gombat egy hatékony védekezbérendszerrel vértezik fel a kornyezetben megtalal-
haté mas mikroorganizmusokkal szemben. A szintazt (atnA) és a transzkripcios fak-
tort (atnN) tartalmazé aszperkriptin génklaszter egy bizonyitottan stresszérzékeny
klaszter, amely Aspergillus nidulans-ban oxidativ stressz hatasara aktivalédott. Ezen
tanulmany soran az altalunk el6allitott atnN delécids (4) és tultermeld (OE) torzsek
fenotipusos jellemzése soran megvizsgaltuk stresszérzékenységiiket (oxidativ, ozmo-
tikus, nehézfém- és sejtfal-integritas stresszt alkalmazva), az ivaros szaporodasukat,
illetve a szekunder metabolit termelésiiket. Stresszor hidnyaban az atnNOE mutans
esetén lassabb novekedést tapasztaltunk. A AatnN torzs az oxidativ stresszt kivaltd
tBOOH-ra érzékenynek, az atnNOE viszont MSB-re rezisztensnek bizonyult. A sejtfal-
integritas stresszt okozo kongdévordsre és az ozmotikus stresszt el6idézé szorbitra
szintén a tuiltermeld mutans volt rezisztens. A gombaknal ismert, hogy a stresszérzé-
kenység, ivaros szaporodas és a szekunder metabolitok termelése kozott szoros kap-
csolat all fenn. Az ivaros szaporodast vizsgal6 kisérleteink szerint a AatnN mutans
csokkent kleisztotécium-képzésre volt képes. A transzkripcids faktor mutacidéja néhany
szekunder metabolit termelésére is hatassal volt: az intracellularis sziderofor, a ferri-
krocin (FC) koncentracié novekedése mellett az extracellularis triacetil-fuzarinin C
(TAFC) termelés csokkenését figyeltiik meg az atnNOE mutans 1% mikoldgiai pepton
és 2% maltoz tartalmu folyékony razatott tenyészetében. Czapek-Dox taptalajon a
AatnN torzs fokozott aszpertecin termelésre volt képes.
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A sterigmatocisztin mikotoxin szintje a deletalt mutansban novekedett, amig a
tultermeld torzsben csokkent. Eredményeink bizonyitjak az AtnN szabalyozasa alatt
all6 folyamatok, mint a stresszvalasz, ivaros szaporodas és a szekunder metabolitok
termelése kozotti kapcsolatot, igy az AtnN jelentdsebb szerepet tolt be, funkciéja nem
csak az aszperkriptin klaszter szabalyozasabol 4ll.

A kutatds a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal K119494, K127931 és K135712 palyazati
forrasok finanszirozasaval valosult meg. A TKP2021-EGA-20 (Biotechnolégia) szamu projekt a Nemzeti

Kutatasi Fejlesztési és Innovacios Alapbol biztositott tAmogatassal, a TKP2021-EGA pdlyazati program
finanszirozasaban valdsult meg. A projekt a HUN-REN Magyar Kutat6i Haldzat tamogatasaban is részesiilt.

Functional analysis of the AtnN transcription factor regulating the asper-
cryptin gene cluster in Aspergillus nidulans

Filamentous fungi play an enormous role in the production of secondary metabo-
lites such as antimicrobial agents, immunosuppressive substances and mycotoxins.
Secondary metabolite gene clusters, which are dormant under normal laboratory con-
ditions, can be activated by stress, and the compounds produced supply the fungus
with an effective defence system against other microorganisms in the environment.
Aspercryptin gene cluster containing the synthase (atnAd) and the transcription factor
(atnN) is proved to be a stress-sensitive cluster, which is activated in Aspergillus
nidulans by oxidative stress. In this study we generated and functionally characterised
the atnN deletion (4) and overexpression (OE) strains. We examined their stress
sensitivity (applying oxidative, osmotic, heavy metal and cell wall integrity stress),
sexual reproduction and secondary metabolite production. In the absence of a
stressor, slower growth was observed in the atnNOE strain. The AatnN strain was
found to be sensitive to the oxidative stress-inducing tBOOH, whereas atnNOE was
resistant to MSB. The overexpression mutant was also resistant to Congo red, which
causes cell wall integrity stress, and sorbitol eliciting osmotic stress. In fungi it is known
that there is a close relationship between stress sensitivity, sexual reproduction and
the production of secondary metabolites. OQur experiments examining the sexual re-
production showed that the AatnN mutant had reduced cleistothecium formation. The
mutation of the transcription factor also affected the production of some secondary
metabolites: in addition to an increase in the concentration of the intracellular sidero-
phore ferricrocin (FC), a decrease in the production of extracellular triacetyl-fusarinin
C (TAFC) were observed in the liquid shaking culture of the atnNOE mutant containing
1% mycological peptone and 2% maltose. The AatnN strain had increased asperthecin
production on Czapek-Dox medium. The level of the mycotoxin sterigmatocystin in-
creased in the deletion mutant while decreased in the overexpression strain. Our results
demonstrate the link between stress response, sexual reproduction and secondary
metabolite production regulated by AtnN, supporting the extended role of AtnN beside
regulating the aspercyrptin cluster.

The research was financed by the National Research, Development and Innovation Office K119494, K127931
and K135712 grants. Project no. TKP2021-EGA-20 (Biotechnology) provided support from the National

Research, Development and Innovation Fund of Hungary, financed under the TKP2021-EGA funding
scheme. This project has also received funding from the HUN-REN Hungarian Research Network.
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Aspergillus fumigatus és Aspergillus nidulans sodB géndeléciés mutansai-
nak oxidativ stresszre adott valaszanak 6sszehasonlito transzkriptomikai
vizsgalata
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A mangan szuperoxid-dizmutazok (MnSOD) kulcsszerepet jatszanak a fonalas
gombakban a mitokondriumok miikodésének megdrzésében oxidativ stresszhatasok
alatt. Annak érdekében, hogy jobban feltérképezziik az MnSOD enzimeket kédolé gének
(sodB) szerepét fonalas gombakban, transzkriptomikai vizsgalatokat végeztiink két
fajon, az Aspergillus nidulanson és az A. fumigatus-on és azok sodB géndeléciés mutan-
sain. Az A. nidulans és az A. fumigatus AsodB mutansai mar korabban kozlésre kertiltek.
Az A. nidulans esetében a sodB delécidja ndvelte az oxidativ stresszérzékenységet, vala-
mint, tobbek kozott, befolyasolta az antioxidans enzimek és a szterigmatocisztin terme-
1ését. Az A. fumigatus-ban pedig a sodB hianyaban magas h6mérsékleten a névekedés
mértéke csokkent, tovabba oxidativ stresszre tulérzékenység volt megfigyelhetd. A
transzkriptomikai elemzésekhez stresszmentes és menadion-natrium-biszulfit (MSB)
oxidativ stressznek kitett tenyészetekbdl vett mintak teljes RNS-szekvenalasabol szar-
maz6 adatokat hasznaltuk fel. A két faj stresszérzékenysége kiillonbozott, emiatt az
alkalmazott MSB-koncentraciok is eltérék voltak, azonban hasonlé névekedési gatlas
(38% és 39%) volt mérhet6 a két referenciatorzs tenyészeteiben.

Az A. nidulans esetében a sodB gén delécidja nem okozott jelentds kiillonbséget az
MSB-stressztlirésben siillyesztett kultiraban. Az MSB-stresszre reagal6 gének szama
hasonlé volt a két torzsben (4455 gén a referencia torzsben és 5413 gén a AsodB mu-
tansban). A vad tipusban stresszre reagald gének csupan 15%-a nem mutatott stressz-
valaszt a mutdnsban, ami arra utal, hogy a globalis génexpresszids valtozasok jellege is
hasonlé volt a két torzsben. Mig az MSB expozici6 az A. fumigatus novekedését hasonld
mértékben gatolta, mint az A. nidulans esetében, addig minddsszesen 218 gén reagalt
az MSB altal kivaltott oxidativ stresszre a vad tipusu A. fumigatus torzsben. A AsodB
deléciés mutans érzékenyebb volt az MSB jelenlétére és a stresszre reagalé gének
szamaban is nagy volt a kiillonbség (ezek szama 218-rdl 1524-re nétt). A vad tipusu
torzs oxidativ stresszre reagald génjeinek tobb mint 37%-anak az expresszidjat nem
befolyasolta a stresszkezelés a mutansban, ami arra utalt, hogy a két stresszvalasz nem-
csak a gének szamaban, hanem a tipusaban is jelent6sen kiilonbo6zott egymastol.
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Tovabba kisérleteinkben azt is megfigyeltiik, hogy az A. fumigatus AsodB delécios
mutans oxidativ stressz érzékenysége novekedett vasmentes kornyezetben, azaz a
sodB génnek fontos szerepe lehet a vas-kén klaszter fehérjéinek védelmében is.

Ezt a munkat a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacids Hivatal NN125671 és K131767 szamu pro-
jektjei tamogattak. A TKP2021-EGA-20 sz. projekt a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Alap
tdmogatasaval val6sult meg a TKP2021-EGA finanszirozasi rendszeren keresztiil. A projekt a HUN-REN
Magyar Kutatdsi Hal6zat anyagi tAmogatasaban részesiilt.

Comparative transcriptomic analysis of the oxidative stress response of
sodB gene deletion mutants of Aspergillus fumigatus and A. nidulans

Manganese superoxide dismutases (MnSODs) play a key role in preserving mito-
chondrial function under oxidative stress in filamentous fungi. In order to further
characterise the role of genes encoding MnSOD enzymes (sodB) in filamentous fungi,
transcriptomic studies were performed on two species, Aspergillus nidulans and A. fu-
migatus, and their sodB gene-deletion mutants. AsodB mutants of A. nidulans and A.
fumigatus have been previously reported. In A. nidulans, the deletion of sodB increased
oxidative stress susceptibility and affected, among others, the production of antioxidant
enzymes and sterigmatocystin. In A. fumigatus, due to the deletion of sodB, the growth
rate was reduced at high temperatures and hypersensitivity to oxidative stress was
observed. For transcriptomic analyses, we utilized data from whole RNA sequencing
of samples derived from unstressed cultures and those exposed to oxidative stress
induced by menadione sodium bisulfite (MSB). The stress sensitivities of the two species
were different and, therefore, the employed MSB concentrations differed, however,
similar growth inhibitions (38% and 39%) could be recorded in the cultures of the two
reference strains. In A. nidulans, deletion of the sodB gene did not result in significant
differences in MSB stress tolerance in submerged cultures. The number of genes
responding to MSB stress was similar in both strains (4455 genes in the reference strain
and 5413 genes in the AsodB mutant). In the wild type, only 15% of stress-responsive
genes did not show a stress response in the mutant, indicating that the nature of global
gene expression changes was also similar between in the two strains. While MSB
exposure similarly inhibited the growth of A. fumigatus as observed in the case of A.
nidulans, only 218 genes responded to MSB-induced oxidative stress in the wild-type A.
fumigatus strain. The AsodB deletion mutant exhibited increased sensitivity to the
presence of MSB, and there was a significant difference in the number of stress-respon-
sive genes (increasing from 218 to 1524). The expression of more than 37% of stress-
responsive genes in the wild-type strain was not influenced by the stress treatment in
the mutant, indicating that the two stress responses significantly differed not only in
the number but also in the type of genes involved. In our further experiments, we also
observed that the oxidative stress sensitivity of the A. fumigatus AsodB gene deletion
mutant increased in iron-free environments, that is the sodB gene may also play an
important role in protecting iron-sulfur cluster proteins.

This work was supported by the National Research, Development and Innovation Office (Hungary)
projects NN125671 and K131767. Project no. TKP2021-EGA-20 has been implemented with the support

provided by the National Research, Development and Innovation Fund, financed under the TKP2021-
EGA funding scheme. This project has received funding from the HUN-REN Hungarian Research Network.
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Az sdhC gén rezisztenciamarkereinek el6fordulasa és az SDHI-kezelés
kapcsolata
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A szukcinat-dehidrogenaz inhibitor (SDHI) tipusti gombadldszereket széles kor-
ben hasznaljak a sz6l6lisztharmat kdrokozoja, az Erysiphe necator elleni kiizdelemben.
A kérokozoénal megfigyelték az SDHI-szerekkel szembeni rezisztenciat, melynek hat-
terében leggyakrabban a szukcinat-dehidrogenaz enzim alegységeit kddol6 génszaka-
szok mutacioi allnak. A sz6l6lisztharmat elleni hatékony védekezési stratégia kialaki-
tasahoz fontos, hogy ismerjiik a fungicidrezisztencia markereinek elterjedését, és
megértsiik az elterjedés hatterében all6 okokat. Célkitiizésiink volt vizsgalni az sdhC
génben talalhat6 rezisztenciamarkereket, valamint ezek el6fordulasanak és az SDHI-
kezelések kozotti 0sszefiiggést.

Ehhez két magyarorszagi borvidéken 2022-ben és 2023-ban gyijtottiink E. necator
altal fert6zott sz6l6leveleket permetezetlen (kontroll) parcelldkbél és olyan teriiletek-
rél, amelyeket vagy csak boszkaliddal vagy csak fluopirammal, vagy csak fluxapiroxad-
dal kezeltek. Az altalunk gytijtott tobb mint 250 terepi mintabdl DNS-t izolaltunk, majd
az sdhC gén egy szakaszat amplifikaltuk. A markerek kimutatdsara Sanger-szekvena-
1ast, tovabba egy Gjonnan kidolgozott koltséghatékony, szelektiv, restrikcios emésztésen
alapulé eljarast (CAPS; Cleaved Amplified Polymorphic Sequences) hasznaltunk.

Az sdhC génben a G724A nukleotid szubsztiticioval jaré marker bizonyult a leg-
gyakoribbnak, amely az sdhC fehérjében aminosavcserét eredményez (G169D). A
marker mindkét vizsgalati teriileten mindkét évben jelen volt; 6sszesen a mintak mint-
egy 30%-aban mutattuk ki. A G724A el6fordulasa szignifikansan 6sszefiiggott a fluxa-
piroxad-kezeléssel, de nem talaltunk 6sszefiiggést a boszkalid- vagy fluopiram-keze-
léssel. Egy masik marker, az A472G szintén aminosavcserével jar (N85S), amelyet a
mintdk mintegy 10%-4aban azonositottuk. Ezt a markert E. necator-ban korabban még
nem mutattak ki, azonban mas névénypatogén gombak esetében dsszefiiggésbe hoz-
hato a csokkent fungicidérzékenységgel. El6forduldsa nem korrelalt az altalunk vizs-
galt kezelésekkel, és a mintazott borvidékek koziil csak az egyikben volt kimutathaté.

Eredményeink lehet6séget biztositanak arra, hogy eredményesebb novényvédelmi
protokollok keriilhessenek kialakitasra.
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A C1792177 szamu projekt a Kulturalis és Innovacidés Minisztérium Nemzeti Kutatasi Fejlesztési és Inno-
vacids Alapbdl nyujtott tamogatasaval, a KDP-2021 palyazati program finanszirozasaban valésult meg.
A kutatas a Bolyai Janos Kutatasi Oszténdij (B0/00221/21/4), a Kulturalis és Innovaciés Minisztérium
UNKP-23-5 kédszamu Uj Nemzeti Kival6sag Programjanak a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovéciés
Alapbél finanszirozott szakmai timogatasaval (UNKP-23-5-ELTE-497) és a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési
és Innovacios Hivatal tAmogatasaval (FK-142735) késziilt.

Prevalence of resistance markers in the sdhC gene and their association
with SDHI treatment

Succinate dehydrogenase inhibitor fungicides (SDHIs) are commonly used to con-
trol grapevine powdery mildew (GPM) caused by Erysiphe necator. However, the patho-
gen developed resistance to these fungicides, mainly due to mutations in the genes
encoding the subunits of the succinate dehydrogenase enzyme. To develop an effective
control strategy against this pathogen, it is essential to monitor the fungicide resis-
tance markers in local vineyards and to understand their distribution. Our aim was to
investigate resistance markers in the sdhC gene, and the correlation between their
occurrence and SDHI treatments.

We collected infected grapevine leaves from unsprayed plots (control) and plots
treated with boscalid, fluopyram or fluxapyroxad alone in two Hungarian wine regions
in 2022 and 2023. We isolated DNA from over 250 field samples and amplified a
region of the sdhC gene. We used Sanger sequencing to detect resistance markers and
developed a cost-effective, selective restriction digestion-based method (CAPS; Cleaved
Amplified Polymorphic Sequences).

The most common marker in the sdhC gene was the nucleotide substitution G724A,
causing an amino acid change (G169D) in the sdhC protein. This marker was present
in about 30% of samples in both study areas in both years. The occurrence of G724A
correlated with fluxapyroxad treatments but not with boscalid or fluopyram treat-
ments. Another marker, A472G, also causing an amino acid change (N85S) was found
in about 10% of samples. This marker has not yet been identified in E. necator and is
associated with decreased fungicide sensitivity in other plant pathogens. Its occur-
rence did not correlate with any of the treatments and was only present in one of the
two sampled wine regions. Our findings provide valuable information for developing
more effective plant protection protocols.

Project no. C1792177 has been implemented with the support provided by the Ministry of Culture and
Innovation of Hungary from the National Research, Development and Innovation Fund, financed under
the KDP-2021 funding sche,me. This research was supported by the Janos Bolyai Research Scholarship
(BO/00221/21/4), by the UNKP-23-5 New National Excellence Program of the Ministry for EIulture and
Innovation from the source of the National Research, Development and Innovation Fund (UNKP-23-5-
ELTE-497). Project no. FK142735 has been implemented with support provided by the Ministry of

Culture and Innovation of Hungary from the National Research, Development and Innovation Fund,
financed under the FK_22 funding scheme.
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Mikotoxinokat termel6 penészgombakkal kapcsolatos kutatasok a Deb-
receni Egyetemen
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ogy, Faculty of Science and Technology, University of Debrecen, Debrecen, Hungary; pocsi.istvan@science.unideb.hu
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Az utébbi években a mikotoxinokat termeld Aspergillus és Fusarium fajok kuta-
tasaban a kovetkezo legfontosabb eredményeket értiik el: (i) Eredményes részvétel
az NKFIH 2018-1.2.1-NKP-2018-00002, ,A magyar fogyasztdk rovid és hosszu tavi
aflatoxin-terhelésének meghatarozasa a tejterméklancban és a kockazatkezel§ intéz-
kedések megalapozasa” cimii Nemzeti Kival6sagi program projektkidolgozasaban. (ii)
Fermentalt és nem-fermentalt takarmanyok mikrobiomjanak a felderitése; jovébeni
aflatoxin-mentesitési technologiak fejlesztésére szolgalé mikroorganizmusok kiva-
lasztasa. (iii) Az Aspergillus flavus aflatoxintermelésének a vizsgalata kiilonféle agro-
meteoroldgiai paraméterek fliggvényében. (iv) Magyarorszagon gytijtott A. flavus tor-
zsek toxikus szekunder metabolitprofiljanak a meghatarozasa, tovabba a torzsek filo-
genomikai analizise. (v) Aspergillus flavus bZIP-tipusu transzkripciés faktorok funkci-
6janak a felderitése. (vi) Eredményes részvétel a 2019-2.1.13-TET_IN-2020-00056,
»Biotechnolégiai kutatasok Fusarium mikotoxinokt6l mentes gabonafélék és élelmi-
szerek el6allitasa céljabdl” cimli magyar-indiai alkalmazott kutatas-fejlesztési egyiitt-
miikodési palyazat kutatasi célkitizéseinek a megvalositasaban. (vii) Fusarium verti-
cillioides bZIP-tipusu transzkripcios faktorok funkciéjanak a felderitése.

Kutatémunkank eredményeképpen képessé valtunk széles spektrumu, tobbszinti
és jo mindségli mikotoxinkutatasok elvégzésére, és ezért meg tudunk felelni a klima-
valtozas altal timasztott jelenlegi kihivasoknak ezen a kritikus fontossagu teriileten.
A munkat a 2018-1.2.1-NKP-2018-00002 és a 2019-2.1.13-TET_IN-2020-00056 szam? projektek tamo-
gattak, amelyek a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios Alap tAmogatasaval valésultak mega 2018-

1.2.1-NKP és 2019-2.1.13-TET_IN tdmogatasi konstrukciék finanszirozaséban. Ezt a munkat a Nemzeti
Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal is tAmogatta a K119494 és K142801 palyazatok révén.

Research on mycotoxigenic moulds at the University of Debrecen

In recent years, we have managed to achieve the following most important
results in the research of mycotoxigenic Aspergillus and Fusarium species: (i)
Successful participation in the elaboration of the NKFIH 2018-1.2.1-NKP-2018-00002
National Excellence Program project titled “Estimation of the long- and short-term
exposure of Hungarian consumers to aflatoxins present in dairy products and
recommending risk management measures”. (ii) Elucidation of the microbiome of
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fermented and non-fermented forages; selection of microorganisms for the
development of future aflatoxin removal technologies. (iii) Investigation of aflatoxin
production by Aspergillus flavus as a function of various agrometeorological
parameters. (iv) Toxic secondary metabolite profiling and phylogenomic analysis of
A. flavus strains collected in Hungary. (v) Elucidation of the functions of A. flavus bZIP-
type transcription factors. (vi) Successful participation in the implementation of the
research objectives of the 2019-2.1.13-TET_IN-2020-00056 Hungarian—Indian
applied research and development cooperation project, entitled "Biotechnological
approaches promising grains and food free of Fusarium mycotoxins". (vii) Shedding
light on the functions of Fusarium verticillioides bZIP-type transcription factors.

As a result of our research work, we have become able to conduct broad-
spectrum, multi-level and high-quality mycotoxin research and, therefore, we can
meet the current challenges posed by climate change in this critically important area.
Tl}is work was supported by Project no. 2018-1.2.1-NKP-2018-00002 and Project no. 2019-2.1.13-
TET_IN-2020-00056 which were implemented with the support provided from the National Research,
Development and Innovation Fund of Hungary, financed under the 2018-1.2.1-NKP and 2019-2.1.13-

TET_IN funding schemes, respectively. This work was also supported by the National Research,
Development and Innovation Office of Hungary with the grants K119494 and K142801.
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Univerzalis peptabiol konyvtar: a bioinformatika szerepe a laboratori-
umi kisérletek tamogatasaban
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A Trichoderma nemzetséghez tartozé gombak jelentds szerepet jatszanak a talaj-
ban és a novények kdrnyezetében, kozottiik szamos faj esetében mutattak ki nem ribo-
szomalis peptidek, koztiik peptaibolok termelését. Ezek a masodlagos metabolitok
rendkiviil bioaktivak és sokoldaltian alkalmazhatdk, kdszonhet6en jellegzetes felépi-
téstiknek, és természetes moédon képesek ellenallni a kérnyezeti stresszhatasoknak
(pl. nyomas, pH, proteaz aktivitas) valamint szamos kdrokozdval szemben hatékony
antimikrobdlis hatast mutatnak. A jov6ben a peptaibolok igéretes eszkdzok lehetnek
a mezdgazdasagi termények védelmében és a fenntarthaté novénytermesztésben, te-
kintettel antimikrobidlis és biostimuldns tulajdonsagaikra. Az elmult évtizedekben a
peptaibolok felfedezése 6ta jelentds el6relépés tortént az 4j peptaibol-szekvenciak
azonositasaban. Az Gj szekvencidk folyamatos megjelenése miatt a laboratériumi kisér-
letek mellett a bioinformatikai eszkzok is nélkiilozhetetlenek lettek az adatok hatékony
kezelésében és elemzésében. Ennek eredményeként tobb adatbazis jott 1étre, el6szor
a ,Peptaibol Adatbazis” 1997-ben, majd a , Kiterjedt Peptaibiotikum Adatbazis” 2013-
ban. Mara azonban ezek az adatbazisok elavultta valtak és nem alkalmasak arra, hogy
bemutassak a folyamatosan béviil, valtozatos informacidkat.

Csapatunk egy weboldalt fejleszt Univerzalis Peptaibol Kényvtar néven, mely a
peptaibolokkal kapcsolatos kordbbi és jovoben megjelend publikaciékhoz egyarant
konny( hozzaférést nyujthat. A fébb funkcidk kozé tartozik az ismert peptaibolszek-
venciak konnyt kereshetdsége is. Emellett integralunk egy peptaibolszerkezet-vizua-
lizaciés funkciot a korabban publikalt hairomdimenzids szerkezetek alapjan, amelyet
az NGLview, egy interaktiv molekularis szerkezetvizualizacids szoftver alkalmazasaval
valdsitunk meg. Jov6beli terveink kozé tartozik az ismert bioldgiai aktivitasok tarolasa
az adatbazisban, valamint mesterséges intelligencia segitségével a peptaibolok tulaj-
donsagainak prediktalasa. Az Univerzalis Peptaibol Konyvtar célja, hogy kulcsfontos-
sagu eszkozként szolgaljon a molekularis biolégiai és mikrobioldgiai kutatasok elémoz-
ditasaban, és kozponti adatbazisként szolgaljon a peptaibolok sokféle mezégazdasagi
és kornyezeti potencialjanak felfedezéséhez.

Ez a tanulmany a Nemzeti Kutatési, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal (2022-1.2.6-TET-IPARI-TR-2022-
00009), valamint az Uj Nemzeti Kivaldsag Program, Fels6oktatasi Doktori Hallgatéi Kutat6i Osztondij

UNKP-23-3 (Kulturalis és Innovaciés Minisztérium Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Alap)
tamogatasaval késziilt.
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Universal peptaibol library: the role of bioinformatics in supporting
laboratory experiments peptabiol

The genus Trichoderma plays a significant role in soil and plant environments, with
many species being shown to produce non-ribosomal peptides, including peptaibols.
These secondary metabolites are highly bioactive and versatile due to their character-
istic structure, and they naturally resist against environmental stressors (e.g., pressure,
pH, protease activity), while exhibiting effective antimicrobial activity against numerous
pathogens. In the future, peptaibols could be promising tools in protecting agricultural
crops and promoting sustainable crop production due to their antimicrobial and bio-
stimulant properties.

Since their discovery, significant progress has been made in identifying new pep-
taibol sequences. Due to the continuous discovery of new sequences, bioinformatics
tools have become essential for efficient data management and analysis alongside lab-
oratory experiments. As a result, several databases have been created, starting with the
“Peptaibol Database” in 1997, followed by the “Comprehensive Peptaibiotics Data-
base” in 2013. However, these databases have become outdated and are not suitable
for presenting the continuously growing and diverse information about peptaibols.

Our team is developing a website called the Universal Peptaibol Library, which
aims to provide easy access to both past and future publications related to peptaibols.
One of its main functions includes an easy search function of known peptaibol se-
quences. Additionally, we are integrating a peptaibol structure visualization function
based on previously published three-dimensional structures, which will be imple-
mented using NGLview, an interactive molecular structure visualization software. Our
future plans include storing known biological activities in the database and predicting
the properties of peptaibols using artificial intelligence.

The goal of the Universal Peptaibol Library is to serve as a key tool in advancing
molecular biological and microbiological research and to serve as a central database
for exploring the diverse agricultural and environmental potential of peptaibols.

This study was supported by Ehe Hungarian National Research, Development and Innovation Office
(project number: 2022-1.2.6-TET-IPARI-TR-2022-00009), as well as the New National Excellence Pro-
gram’s National Higher Education Excellence Scholarship - Doctoral Student Research Scholarship

UNKP-23-3 (National Research, Development and Innovation Fund of the Ministry for Innovation and
Technology).
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A Solanum lycopersicum eredetii K4CBP6 defenzin antifungalis hatasa-
nak és névényvédelmi alkalmazhatésaganak vizsgalata
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Napjainkban, a n6vénypatogén gombak okozta fert6zések kezelése, és az altaluk
okozott nagy mennyiségli termésveszteség csokkentése hatalmas kihivast jelent a
mezogazdasag szamara. Ennek legf6bb okai, hogy a n6vények védelmére nem all ren-
delkezésre megfelel6 szamu hatékony kémiai alapu fungicid, a jelenleg alkalmazott
szintetikus szerekkel szemben nagyfoku rezisztencia alakult ki az utébbi években,
tovabba az Euroépai Unids szabalyozasok kovetkeztében folyamatosan csokken a for-
galomba hozhat6 kémiai-alapu fungicidek szama. A természetes eredetli gombaellenes
hatassal rendelkezd biomolekuldkon alapul6 antifungalis stratégidk megoldast jelent-
hetnek erre a problémara. Az antifungalis hatassal rendelkez6 n6vényi defenzinek 4j
gombaellenes biofungicidekként johetnek szoba. Alkalmazhatésaguk szempontjabdl
elényos tulajdonsagaik, hogy széles antifungalis spektrummal rendelkeznek, nem toxi-
kusak az eml&s sejteken és mindezidaig nem mutattak ki rezisztenciat veliik szemben.

Korabbi munkank soran genomi adatbazisban térténd sziirés alapjan egy 1j,
defenzin-szer( fehérjét (K4CBP6) azonositottunk paradicsomban (Solanum lycopersi-
cum), amit Pichia pastoris-alapu heterolog expresszids rendszerben sikeresen meg-
termeltiink. Jelen munkank soran a rekombinans K4CBP6 biztonsagos novényvédelmi
alkalmazhatésagat vizsgaltuk in vitro antifungdlis és toxicitas tesztekkel, tovabba labo-
ratériumi novény- és termésvédelmi kisérletekkel. A K4CBP6 szamos fitopatogén fona-
lasgomba (Botrytis, Cladosporium, Fusarium, Trichoderma fajok) névekedését hatéko-
nyan gatolta és nem okozta emlds vordsvértestek hemolizisét, larvak pusztulasat Gal-
leria mellonella toxicitasi modellben, paradicsomnovény intakt leveleinek és termésé-
nek szovetkarosodasat. A K4CBP6 gombaellenesen hatékony koncentraciéjanak
tobbszorosével kezelt csirazo S. lycopersicum novények nem mutattak morfologiai el-
téréseket. A laboratériumi paradicsomnovény- és termésvédelmi kisérletek soran a
K4CBP6 képes volt megvédeni a levagott leveleket és a termést Botrytis cinerea, ill.
Cladosporium herbarum fert6zéssel szemben. Eredményeink alapjan a K4CBP6 igére-
tes biofungicid molekulajel6lt G1j n6vény és termésvédelmi stratégiak kifejlesztésére.

Té6th Lilidna kutatdsat a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacids Hivatal (NKFIH) tdmogatta a PD
134284 azonositdszamu palyazat keretében.
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Investigation of the antifungal effect and plant protection applicability of
the K4CBP6 defensin from Solanum lycopersicum

Nowadays, the treatment of infections and the reduction of the huge amount of
crop losses caused by plant pathogenic fungi is a fundamental challenge for agriculture.
The main reasons of it are the small amount of available effective chemical fungicides,
the recently developed high degree of resistance to them, and the European Union
regulations which decrease the number of marketed chemical fungicides. Antifungal
strategies using natural biomolecules with antifungal activity can overcome this prob-
lem. Plant defensins are considered as new antifungal biofungicides. It is supported by
their beneficial features such as they have wide antifungal spectrum, are not toxic to
mammalian cells, and resistance have not shown to them so far.

In our previous work, we identified a novel defensin-like protein (K4CBP6) from
tomato plants (Solanum lycopersicum) from a genomic database, that we produced
successfully in a Pichia pastoris-based heterologous expression system. In the present
work, the safe plant protection applicability of the recombinant K4CBP6 was investi-
gated by in vitro antifungal and toxicity tests, furthermore laboratory plant and crop
protection experiments.

K4CBP6 effectively inhibited the growth of several phytopathogenic filamentous
fungi (Botrytis, Cladosporium, Fusarium, Trichoderma species), and did not cause hemo-
lysis of mammalian red blood cells, death of larvae in a Galleria mellonella toxicity
model, and tissue damage on the fruit and intact leaves of tomato plants. Germinating
S. lycopersicum plants showed no morphological alterations after treatment with
higher concentration of K4CBP6 than that of the antifungal effective one. In laboratory
plant and crop protection experiments, K4CBP6 was able to protect the intact tomato
plant leaves and fruit against Botrytis cinerea and Cladosporium herbarum infection,
respectively.

Based on our results, K4CBP6 is a promising biofungicide molecule for the devel-
opment of new plant and crop protection strategies.

Present work of Lilidna Téth was financed by the Hungarian National Research, Development and Inno-
vation Office - NKFIH, PD 134284 project.
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Az {irutazas potyautasai - protonsugarzasra adott stresszvalaszok az
Aspergillus nidulans modellorganizmusban

VIG Ildiké?!, SZARKA Matél2, FENYVESI Andras?, GILA Barnabas3, ANTAL Karoly#*,
SZIKSZAI Zital, POCSI Istvan35 & EMRI Tamas35

1HUN-REN Atommagkutato Intézet (HUN-REN ATOMKI), Debrecen - HUN-REN Institute for Nuclear Research (HUN-REN
ATOMKI), Debrecen, Hungary; vig.ildiko@atomki.hu

2Vitrolink Kft, Debrecen - Vitrolink Ltd., Debrecen, Hungary

3Debreceni Egyetem, Molekuldris Biotechnoldgiai és Mikrobioldgiai Tanszék, Debrecen - Department of Molecular Biotech-
nology and Microbiology, University of Debrecen, Debrecen, Hungary

¢Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, Allattani Tanszék, Eger — Department of Zoology, Eszterhdzy Kdroly Catholic
University, Eger, Hungary
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A mikroorganizmusok, koztiik a gombak elkertilhetetlen potyautasai az (irutaza-
soknak, ami egyszerre jelent kihivast és lehet6séget is. Karosithatjak az tireszkozoket,
valamint fert6zési kockazatot jelentenek az tirhajésok és a bioregenerativ 1étfenntarté
rendszerek (BLSS) vize és n6vényei szamara. Tovabbi veszélyt jelenthet a kiildetések
soran a kiilonb6zé allergének és veszélyes metabolitok termelése, mint példaul a
mikotoxinok a BLSS-ben, vagy egészségkarosito illékony vegyiiletek a belsé terekben.
Egyre nagyobb kihivast jelent a f6ldon kiviili kornyezet f6ldi mikrobiolégiai szennye-
z0désének megeldzése is. Mindemellett a mikroorganizmusok az emberi mikrobiom
fontos részét képezik, ezért a sugarzashoz valé alkalmazkodasuk nélkiil6zhetetlen az
asztronautdk jollétéhez, valamint a BLSS hatékony miikodéséhez is sziikségesek.

A kozmikus sugarzas nagyrészt nagyenergiaju protonokbol all, ami komoly kihi-
vast jelent az arnyékolas szempontjabdl. A rovid ideig tarté naprészecskeesemények
(Solar Particle Events, SPE) viszonylag konnyebben learnyékolhatéak, mégis a sugar-
betegség, a rak és a kiilonboz6 bioldgiai rendszerek degenerativ betegségeinek kocka-
zatat hordozzak magukban.

Munkank soran a proton sugarzas hatasat vizsgaltuk az Aspergillus nidulans mo-
dellorganizmus esetében. A tenyészeteket 13 MeV-os H+-ionokkal torténé protonbe-
sugarzasnak tettiik ki, ily médon egy SPE szimulaciét végeztiink. Ez genomszintii transz-
kripcids valtozasokhoz vezetett. Az upregulalt gének a DNS-javitasban, a telomerek
fenntartdsaban és a mitotikus DNS integritas-ellen6rzépont jelatvitelében vesznek
részt. Ez stulyos DNS-integritasi problémakra utal. A downregulalt gének a vegetativ
novekedéssel, az antioxidans enzimekkel, a glutation szintézissel és az oxidativ pentdz-
foszfat shunttel voltak kapcsolatban, ami a protonsugarzas altal indukalt reduktiv val-
tozasokra utal.

Vizsgdlataink azt is kimutattak, hogy a protonsugarzas névelte a menadion-natrium-
biszulfitra (MSB), mint oxidativ stressz agensre val6 érzékenységet. Az MSB-vel vald
el6kezelés fokozta a toleranciat, mig az atfA gén delécidja, ami egy oxidativ stressz-
valasz transzkripcids faktor gén, csokkentette azt a protonsugarzassal szemben. Ezért
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ugy tiinik, hogy az antioxidans enzimek downregulacidja nem adaptiv valasz a proton-
sugarzasra, és a sugarzassal megbirk6z6 gomba Achilles-sarkat jelentheti.

Adataink segithetnek a mikrobak sugarzassal szembeni alkalmazkodasanak meg-
értésében, ami létfontossagu az lirhajosok egészségének biztositasa, a berendezések
védelme, és a foldonkiviili kornyezet szennyezésének megel6zése szempontjabol.

Téamogatas: NKFIH-K131767, TKP2021-NKTA-42.

The stowaways of space travel - stress responses to proton irradiation in
the model organism Aspergillus nidulans

Microorganisms, including fungi, are inevitable stowaways of space travel, which
is both a challenge and an opportunity. They can damage space assets and be an infec-
tion risk to astronauts and plants in bioregenerative life support systems (BLSS). Other
risks during missions include the production of allergens and dangerous metabolites,
such as mycotoxins in BLSS, or health-threatening volatile compounds in interiors.
Preventing microbiological contamination of the extraterrestrial environment is also
an increasing challenge. However, microorganisms are an important part of the human
microbiome and their adaptation to radiation is essential for the well-being of astro-
nauts and the efficient functioning of the BLSS.

Galactic cosmic radiation is largely composed of high-energy protons, which pose
a major challenge for shielding. Short-duration Solar Particle Events (SPEs) are rela-
tively easier to shield against, but they still carry the risk of radiation sickness, cancer
and degenerative diseases of various biological systems.

We investigated the effect of proton radiation on the model organism Aspergillus
nidulans. Cultures were exposed to proton radiation with 13 MeV H* ions to simulate
SPE. This led to genome-wide transcriptional changes. The upregulated genes are
involved in “DNA repair”, “Telomere maintenance” and “Mitotic DNA integrity check-
point signaling”. These suggest severe DNA integrity problems. The downregulated
genes were associated with vegetative growth, antioxidant enzymes, glutathione syn-
thesis and oxidative pentose-phosphate shunt, suggesting proton irradiation-induced
reductive changes.

Our studies also showed that proton irradiation increased sensitivity to menadione
sodium bisulfite (MSB) as an oxidative stress agent. Pretreatment with MSB increased
the tolerance, whereas deletion of the atfA gene - an oxidative stress response tran-
scription factor gene - decreased it to proton irradiation. Therefore, it appears that
downregulation of antioxidant enzymes is not an adaptive response to proton irradi-
ation and may represent the Achilles’ heel of the fungus coping with radiation.

Our data may help to understand the adaptation of microbes to ionizing radiation,
which is crucial for ensuring the health of astronauts, protecting equipment, and pre-
venting contamination of the extraterrestrial environment.

Funding: NKFIH-K131767, TKP2021-NKTA-42.
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Magyarorszagi nagygombak molekularis azonositasa DNS-vonalkdd segit-
ségével
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A molekuldris taxonémiai médszerek térhoditasa 6ta a gombak rendszertanaval és
diverzitasaval foglalkozé kutatasok tobbnyire DNS-alapti meghatarozason alapulnak.
A hagyomanyos, morfoldgiai bélyegeken nyugvo taxonomiai ismeretek alapjan Magyar-
orszag teriiletérél nagyjabol 3000 nagygombafaj el6fordulasat valoszintisitették korab-
ban. A hazai nagygombak valds diverzitdsanak alaposabb megismerése érdekében,
molekularis genetikai modszerekkel torténé szisztematikus vizsgalatok valtak sziik-
ségessé. Az immaron egy évtizede elkezdett munka soran el6szor csak néhany kiva-
lasztott gombacsoport részletesebb taxonémiai vizsgalata szolgaltatott ij adatokat.
Annak érdekében, hogy a gytijtésekkel a lehet6 leghatékonyabban lefedjiik az orszag
kiilonb06z6 él6helyeit és tertileteit, néhany évvel ezel6tt kiterjesztettiik a taxonminta-
vételeket a kdzosségi tudomany (,,citizen science”) bevonasaval. Munkank soran mor-
fologiai és él6helyi adatokkal kell6en dokumentalt példanyokat valasztottunk ki a
kiillonb6z6 fajok DNS-vonalkédjanak meghatarozasahoz, mely elsGsorban a sejtmagi
riboszomalis DNS ITS-régidjan alapszik. Hosszabb tavu célunk, hogy a hazai nagygom-
bak lehetd legtobb faja rendelkezzen DNS-vonalkoddal. Jelenleg el6térbe helyezziik a
ritka, él6hely-specifikus fajok vizsgalatat, valamint kiilon hangsulyt fektetiink a nem-
zetkozi tudomanyos érdeklédés fokuszaban is all6, taxondmiai szempontbdl problémas
nemzetségekre, igy kutatasaink részei egy-egy nemzetség kontinensléptéki revizidja-
nak is. Az elmult tiz évben tobb mint 3000 fungariumi példannyal dokumentalt minta
esetében sikeresen amplifikaltuk és szekvenaltattuk az ITS-szakaszt; ezek 6sszesen
271 nemzetséghez tartoznak, melyek 80%-a bazidiumos (Basidiomycota), mig 20%-a
tomlésgomba (Ascomycota). Szamos Magyarorszagra 4j fajt dokumentaltunk és tobb
taxonomiai és nevezéktani publikacio is sziiletett ezekbdl az eredményekbd], foleg az
Amanita, a Cortinarius, az Entoloma, a Ganoderma, a Geastrum, a Parasola, a Pluteus és
a Tulostoma nemzetségek esetében. Fajszintli azonositas 280 fungariumi példany ese-
tében nem volt lehetséges a kapott ITS-vonalkdd segitségével, igy ezeknél tovabbi vizs-
galatok sziikségesek az esetleges taxonomiai tjdonsagok tisztazasahoz.

A kutatast a Magyar Tudomanyos Akadémia Bolyai Janos Kutatasi Osztondija, valamint a Nemzeti Kuta-

tasi, Fejlesztési és Innovacids Hivatal palyazatai (FK-143061, Diagnosztika és terdpia 2, ELTE Intézeti
Kivalésagi Program - TKP2020-IKA-05, ill.) timogatta.
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Molecular identification of Hungarian macrofungi using DNA barcodes

Since the introduction of molecular taxonomic methods, research into the system-
atics and diversity of fungi has largely been based on DNA-based determination. Ac-
cording to the traditional, morphology-based taxonomic knowledge, the occurrence
of approximately 3,000 species of macrofungi from Hungary has been estimated. To
gain a deeper understanding of the real diversity of macrofungi in Hungary, a sys-
tematic study using molecular genetic methods has been initiated. At the beginning of
the work, only a few taxonomic studies provided new data. To cover various habitats
and areas of the country as effectively as possible, we expanded taxon sampling to
include citizen science a few years ago. During our work, we selected properly docum-
ented specimens with morphological and habitat data to determine the DNA barcode
of different species, based primarily on the ITS region of nuclear ribosomal DNA. Our
long-term goal is to have as many species of macrofungi in Hungary as possible with
DNA barcodes. Currently, we focus on the study of rare, habitat-specific species, and
we place special emphasis on taxonomically problematic genera, which are also a
focus of international scientific interest, thus our research is also part of several tax-
onomic reviews of various genera on a continental scale. Over the past ten years, we
have successfully amplified and sequenced the ITS region for more than 3,000 spec-
imens documented with fungarium, all of which belong to a total of 271 genera, of
which 80% belong to the Basidiomycota and 20% are to the Ascomycota. Several new
species have been documented for Hungary, and several taxonomic and nomenclature
papers have been published from these findings, mainly for the genus Amanita, Corti-
narius, Entoloma, Ganoderma, Geastrum, Parasola, Pluteus, and Tulostoma. Identifica-
tion at the species level of 280 specimens was impossible using the obtained ITS region,
so further studies are necessary to clarify the potentiality of taxonomic novelties.

The study was supported by the Janos Bolyai Research Scholarship of the Hungarian Academy of Sciences

and the National Research, Development and Innovation Office of Hungary (FK-143061, Diagnostics and
Therapy 2, ELTE Institutional Excellence Program 2020 - TKP2020-1KA-05).
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A Tulostoma nemzetség integrativ taxonomiai kutatasanak legujabb
eredményei
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Eurépaban a zart termdtestii Tulostoma gombanemzetségb6l eddig kb. 30, mor-
foldgiai és genetikai alapon is jol tisztazott fajt ismertiink, de az utébbi évek nemzetkozi
egylttmiikodésben végzett kutatasai ravilagitottak arra, hogy a genetikai diverzitas
jéval nagyobb, mint azt a kutatok eddig gondoltak. Megerdsitést nyert, hogy csak a
Karpat-medencében az eddig ismert 15 fajon kiviil tovabbi 19 taxon jelenléte igazol-
hat6. Magyarorszagroél a kozelmultban négy tudomanyra Uj fajt publikaltunk, és to-
vabbi 11 nyelespofeteg leirasa folyamatban van. Ezen feliil négy, Eurépaban kevés
adattal rendelkezé faj is el6keriilt a kutatasok soran.

Eur6paban a Karpat-medence és az Ibériai-félsziget a két legdiverzebb régié a
Tulostoma fajokat tekintve. Az eurazsiai szaraz gyepek egyéb teriiletei - j6llehet kiter-
jedéstik ériasi - alig kutatottak. Még a molekularis modszerek megjelenése el6tt Ka-
zahsztan tertletérdl 15 nyelespofetegfajt irtak le, melyek tipusanyagait integrativ
taxonomiai mddszerekkel vizsgaljuk, és 6sszehasonlitjuk a kazahsztani gy(ijtéut soran
talalt harom genetikailag U1j mintaval és a hazai adatokkal.

A kutatast a Kulturalis és Innovaciés Minisztérium Nemzeti Kutatasi és Fejlesztési Alap UNKP-22-5-6s
kédszamu Uj Nemzeti Kivaldsag Programja, Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal (FK-
143061) palyazata, a ELTE Intézeti Kivalésagi Programja (TKP2020-IKA-05) tdmogatta. A Magyar

Tudoményos Akadémia Bolyai Janos Kutatasi Oszténdija Dima Balint és Papp Viktor részére nyujtott
tdmogatast.

Recent insights from integrative taxonomic studies on the Tulostoma genus

In Europe, approximately 30 well-defined species of the gasteroid genus Tulostoma
have been known based on both morphological and genetic characteristics. However,
recent international collaborative research has shed light revealing that the genetic
diversity of this genus is much greater than previously thought. It has been confirmed
that in addition to the 15 Tulostoma species known so far in the Carpathian Basin, the
presence of a further 19 taxa can be confirmed. Recently, four new to science Tulos-
toma species have been published from Hungary, and the description of 11 additional
new species is in progress. Furthermore, four Tulostoma species with limited data in
Europe have been discovered during the research.
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In Europe, the Carpathian Basin and the Iberian Peninsula are the two most diverse
regions of Tulostoma species. Other areas of Eurasian dry grasslands, despite their vast
expanse, remain poorly explored. Even before the advent of molecular methods, 15
Tulostoma species were described from the territory of Kazakhstan, whose type mate-
rials are being examined using integrative taxonomic methods, comparing them with
three genetically novel samples found during collecting trips in Kazakhstan and with
Hungarian data.

The work was supported by the NKP-22-5 New National Excellence Program of the Ministry for Culture
and Innovation from the source of the National Research, Development and Innovation Fund, the
National Research, Development and Innovation Office of Hungary (FK-143061, the ELTE Institutional
Excellence Program 2020 (TKP2020-IKA-05). Balint Dima and Viktor Papp are grateful to the Janos
Bolyai Research Scholarship of the Hungarian Academy of Sciences.
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Két uj, buza (Triticum aestivum) gyokereibdl izolalt sotét szeptalt endofiton
gomba egy magyarorszagi szantofoldrol: Agrorhizomyces patris és Poace-
ascoma zborayi
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Munkank soran so6tét szeptalt endofiton gombak két kiilonb6z6 1j leszarmazasi
vonalat vizsgaltuk, melyek buza (Triticum aestivum) gyokereit kolonizaljak egy magyar-
orszagi hosszu tavi mezdgazdasagi kisérleti tertileten. Az izolatumok a Pleosporales
(Dothideomycetes) renden beliili Lentitheciaceae és Didymosphaeriaceae csalddokba
tartoznak. Vizsgaltuk a torzsek morfoldgidjat és novekedési jellemzdit, majd négy 16ku-
szos (internal transcribed spacer, a nuklearis riboszomalis DNS nagy és kis alegységé-
nek részleges régidi, valamint a transzlacios elongacios faktor 1-alfa részleges régidi)
filogenetikai elemzéseket alkalmaztunk a gombak hovatartozasanak tanulmanyoza-
sahoz. Az eredeti gazdakkal in vitro tltetéses kisérleteket végeztiink, és nem tapasz-
taltunk altalanos negativ hatast az 4j taxonok kiilonb6z6 izolatumaival torténé inoku-
1alas soran. Az egyik leszarmazasi vonal a Poaceascoma nemzetséghez (Lentitheciaceae)
tartozott, és egy Uj fajt képviselt, amelyet Poaceascoma zborayi néven irtunk le. A
masik leszarmazasi vonal izolatumai egy 4j monotipikus nemzetségként leirt Agrorhizo-
myces taxont képviseltek a Didymosphaeriaceae csaladban és ezeket Agrorhizomyces
patris fajként vezettiik be.

A munkat a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal tAmogatta (projektek: K139026; Intéz-
ményi Kivalosagi Program 2020 (TKP2020-IKA-05), Diagnosztika és terapia 2; GINOP-2.3.2-15-2016-
00056.).

Two novel dark septate endophytes colonising wheat (Triticum aestivum)
roots from a cropland in Hungary: Agrorhizomyces patris and Poaceascoma
zborayi

In this study, we investigated two new phylogenetic lineages of dark septate endo-
phytic (DSE) fungi colonizing wheat (Triticum aestivum) roots from a long-term agri-
cultural experimental site in Hungary. The isolates belong to the Lentitheciaceae and
Didymosphaeriaceae of the Pleosporales (Dothideomycetes). We studied the morphology
and culture characteristics of the strains and carried out four-locus (internal tran-
scribed spacer, partial large and small subunit regions of nuclear ribosomal DNA, and
partial translation elongation factor 1-alpha) phylogenetic analyses to infer positions
of the lineages. We carried out in vitro resynthesis pot experiments with their original
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hosts and found no overall negative effect of the different isolates of the new taxa. One
of the lineages belonged to the genus Poaceascoma (Lentitheciaceae) and represented
anovel species described as Poaceascoma zborayi. Isolates of the other lineage repre-
sented a monotypic novel genus in the Didymosphaeriaceae. Accordingly, the new
genus, Agrorhizomyces, represented by the species A. patris, was introduced.

The work was supported by the National Research, Development and Innovation Office of Hungary (projects:
K139026; GINOP-2.3.2-15-2016-00056.)
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Lepiotoid gombak integrativ taxondmiai vizsgalata Magyarorszagon

RADNOTI Agnes'2, DIMA Balint?, BENEDEK Lajos! & PAPP Viktor?

1Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Egyetem, Novénytermesztési-tudomdnyok Intézet, Novénytani Tanszék, Budapest -
Department of Botany, Institute of Agronomy, Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, Budapest, Hungary;
radnoti.agnes@gmail.com

2E6tvés Lordnd Tudomdnyegyetem, Bioldgiai Intézet, Novényszervezettani Tanszék, 1117 Budapest - Department of
Plant Anatomy, Institute of Biology, E6tvés Lordnd University, Budapest, Hungary

Alepiotoid gombak tobb, az Agaricaceae csaladba tartoz6 nemzetséget dlelnek fel,
amelyek k6zos morfologiai bélyegei a szabadon 4ll6 lemezek, a részleges burok jelen-
léte, a vilagos spoérapor, valamint a szaprotrof életmdd. Korabban Babos Margit kie-
melt figyelmet forditott a lepiotoid gombak hazai fajainak taxondmiai vizsgalatara,
azonban ezt a gombacsoportot atfogban, integrativ médszerek alkalmazasaval Magyar-
orszagon még nem vizsgaltak. Célkitiizésiink, hogy a hazai lepiotoid gombak diverzi-
tasat és taxondmiai viszonyait a makro- és mikromorfoldgiai vizsgalatok mellett mole-
kularis filogenetikai modszerek segitségével jobban feltarjuk. Munkankat 2020-ban
kezdtiik el, 1étrehoztunk egy folyamatosan gyarapodé gylijteményt, amit sajat gyijté-
siink mellett a k6zosségi tudomanyon keresztiili adatgytijtések segitségével is bovi-
tliink. A gy(ijteményben kozel 50 gy(ijt6 hozzajarulasanak segitségével jelenleg tobb mint
400 fungariumi minta taladlhaté a Chamaemyces, Cystolepiota, Chlorophyllum, Echino-
derma, Lepiota, Leucoagaricus, Leucocoprinus, Macrolepiota, Melanophyllum, valamint
Pulverolepiota nemzetségekbdl. A mintdk az orszag kiilonb6z6 részeirdl szarmaznak,
valamint egyarant tartalmaznak természetkozeli él6helyekrd], iiveghazakbol, botani-
kus kertekbdl és viragcserepekbdl gytijtott példanyokat is. Az 6sszes minta 40%-a (163
példany) sajat gytijtésbdl szarmazik, melyekbdl eddig 58 taxont hataroztunk meg faj-
szinten, és szamos, nemzetségszintig meghatarozott minta var tovabbi vizsgalatokra.
A hatdrozasokat makro- és mikromorfolégiai bélyegek, valamint molekularis adatok,
tobbnyire a nrDNS ITS, egyes esetekben pedig a nrDNS LSU és a fehérjek6dolé rpb2
génszakaszok bevonasaval végeztiik. Eddigi eredményeink azt mutatjak, hogy érdemes
lenne a korabbi, els6sorban morfoldgiai alapon meghatarozott hazai lepiotoid gytjte-
ményeket is feliilvizsgalni molekularis biol6giai mdédszerekkel.

Integrative taxonomic revision of lepiotoid fungi in Hungary

Lepiotaceous fungi consist of several genera belonging to the family Agaricaceae.
They are mostly pallid-spored, saprotrophic, have free lamellae, and the partial veil
may remain on them as an annulus. In Hungary, Margit Babos assessed lepiotaceous
genera extensively, mainly based on morphological characteristics. However, their
molecular phylogenetic revision is incomplete therefore much needed. The aim of our
work is to widen our understanding on the Hungarian lepiotoid species based on
morphology and molecular phylogenetic methods. We initiated our project in 2020
and established a continuously expanding collection. This collection, supplemented
by our own samples, is enriched by contributions from citizen science initiatives.
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Thanks to nearly 50 generous collectors we have more than 400 samples from the
following genera: Chamaemyces, Cystolepiota, Chlorophyllum, Echinoderma, Lepiota,
Leucoagaricus, Leucocoprinus, Macrolepiota, Melanophyllum, Pulverolepiota. The
samples are originated from different parts of the country, from natural habitats, hot-
houses, and under ornamental potted plants. Forty percent of the total samples (163
specimens) are from our own collections. Among these, we have identified 58 taxa at
the species level thus far, while several specimens identified only up to genus level
await further examinations. The identifications are based on macro- and micromort-
phological characteristics, supplemented by molecular methods. The molecular data
is obtained by using the ITS region of the nuclear ribosomal DNA, and by LSU and rpb2
regions in some cases. Our present findings suggest a potential need to reasses earlier
collections using molecular methods, especially those initially identified solely based
on morphology.
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Selyemgombak (Amanita sect. Vaginatae) taxon6miai vizsgalata Magyar-
orszagon, filogenetikai és morfologiai modszerek segitségével

VARGA Déra, KOVACS M. Gabor & DIMA Balint

Eotvés Lordnd Tudomdnyegyetem, Bioldgiai Intézet, Névényszervezettani Tanszék, Budapest - Department of Plant Ana-
tomy, Institute of Biology, E6tvés Lordnd University, Budapest, Hungary; vargadori2011@gmail.com

Vilagszerte mintegy 700 fajjal a galdcak (Amanita) nemzetsége az Agaricales rend
egyik legvaltozatosabb és legelterjedtebb csoportja. A Vaginatae szekcid (selyemgom-
bak) alegfajgazdagabb és taxondmiailag legnagyobb kihivast jelent6 csoportnak szamit
a nemzetségen beliil, mivel morfoldgiai hasonl6sagukbdl adéddan az ide tartozé fajok
felismerése és lehatarolasa csupan morfoldgia alapjan problémas lehet. Bar szamos
kozelmultbeli molekularis filogenetikai vizsgalat iranyult a szekcion beliili rokonsagi
viszonyok feltarasara, a selyemgombak Magyarorszagon valé el6fordulasarol, diver-
zitasardl és taxondmiajarol azonban korlatozottak voltak az ismereteink. Ezért mun-
kank célja a Magyarorszagon talalhat6 selyemgombak atfogé revizidja volt. Az integra-
tiv taxondmiai megkdzelitésiink - 4-16kuszos (nrDNA ITS, nrDNA LSU, rpb1 és tefl-a)
molekuldris filogenetikai elemzés, morfoléogiai és 6koldgiai megfigyelésekkel kombinal-
va - Osszesen 25 faj igazolasat eredményezte Magyarorszagrol, melyek koziil 17 az
orszagra Uj adatnak bizonyult. Vizsgalatunk tovabba arra is ramutatott, hogy az Ama-
nita vaginata elnevezés valdjaban tobb kiilonalld fajt takar. 32 faj bazidiospdrainak
statisztikai elemzése alapjan arra a kovetkeztetésre jutottunk, hogy a spérahosszisag
és -szélesség, valamint a Q-érték nem egyértelemi elkiilonit6 bélyeg a fajok azonosi-
tasa soran a szekcion beliil.

A kutatast a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal palyazatai (FK-143061, ELTE Intézeti

Kival6sagi Program - TKP2020-1KA-05, ill. Diagnosztika és terapia 2), illetve a Magyar Tudomanyos Aka-
démia Bolyai Janos Kutatasi Oszténdija tamogatta.

Taxonomic study of Amanita sect. Vaginatae in Hungary using phylo-
genetic and morphological methods

With ca. 700 species described globally, Amanita is one of the most diverse and
widespread genera of the Agaricales (Basidiomycota). The section Vaginatae (ringless
amanitas) is considered to be the most species-rich and taxonomically challenging
group within the genus, as morphology-based species recognition and delimitation are
controversial. Recent molecular phylogenetic studies have suggested a higher species
diversity within this section. However, knowledge regarding the local diversity,
occurrence, and taxonomy of Amanita species within this section in Hungary remains
limited. Therefore, the aim of this study was to provide a comprehensive revision of
this section in Hungary using 4-locus (nrDNAITS, nrDNA LSU, rpb1 and tef1-a) molec-
ular phylogenetic analysis, combined with morphological observations. Our integrative
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taxonomic approach resulted in the confirmation of 25 species in Hungary, 17 of which
turned out to be new occurrence data for the country. Furthermore, our study indicat-
ed that the name Amanita vaginata in fact covers more distinct, cryptic species. Based
on statistical analysis of the basidiospores of 32 species we conclude that length and
width data, as well as Q values as diagnostic characters in the identification of the stud-
ied species cannot be considered as an unambiguous general taxonomic feature of Ama-
nita sect. Vaginatae.

The study was supported by the National Research, Development and Innovation Office of Hungary (FK-
143061, ELTE Institutional Excellence Program 2020 - TKP2020-IKA-05 and Diagnostics and Therapy 2)
and the Janos Bolyai Research Scholarship of the Hungarian Academy of Sciences.
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A gombak torzsfajanak (FToL) bovitett és frissitett verzidjanak elkészitése
gombagyiijtemények teljesgenom-szekvenalasa alapjan

VARGA Torda, WOODS Rosie, PITSILLIDES Frances & GAYA Ester

Comparative Fungal Biology, Royal Botanic Gardens, Kew, Richmond, United Kingdom, TW9 3DS; tvarga@kew.org

A teljes genomszekvenalasi (WGS) projektek hatalmas mennyiségli genetikai in-
formacié generalasaval forradalmasitottak a bioldgia teriiletét és alapvetd kérdések
megoldasat, Uj gyogyszerek felfedezését, valamint 4j biotechnolégiai alkalmazasokat
tettek lehet6vé. A WGS-projektek altalaban friss példanyokra korlatozédnak, viszont
sok taxont nehéz tenyészetbe vonni vagy jra begytjteni a tipusanyag leirasat koveto-
en. Ezért a mizeumi gylijteményeket célz6 szekvenalasi projektek elengedhetetlenek
a gombak diverzitasanak feltdrasahoz, valamint a Fungal Tree of Life (FToL) hianyos-
sagainak orvosolasahoz és tovabbi 4j metabolikus utak felfedezéséhez. Jelen munka-
ban a Royal Botanic Gardens, Kew fungarium WGS projekt els6 kisérleti szakaszanak
eredményeit, beleértve egy robusztusabb, csalad szintli torzsfat mutatunk be és itmu-
tatot adunk jovobeli sikeres fungarium alapi WGS projektek szamara.

Az FToL kezdeményezés és a kew-i fungarium WGS-projekt részeként tobb mint
300 példany teljes genomjat szekvenaltuk, amelyek tobb mint 115 csaladot és 165
nemzetséget fednek le a Dikarya csoporton beliil. Ezek koziil 49 csalad és 113 nemzet-
ség els6ként keriilt szekvenalasra, koztiik 28 tipusanyaggal. A projekt soran a generalt
adatok elemzésével feltartuk egy sikeres WGS fungarium kulcsfontossagu tényezgit.
Egy 2130 feldolgozott mintat tartalmazé adatbazist hoztunk létre, ami a DNS-
kivonashoz és genomszekvenalashoz kapcsol6dé mindségi mérdszamokat tartalmazza.
Ennek az adatbazisnak a segitségével meghataroztuk a DNS-kivonast és az azt kovetd
genom-0sszeszerelést befolyasolé tényezdket. Jelen munka bemutatja a fungarium
alapi WGS-kezdeményezések eldnyeit, és ajanlasokat ad a torténelmi gylijtemények
sikeres genomszekvenalasahoz.

Improving the Fungal Tree of Life (FToL) by whole genome sequencing
historical collections

Whole genome sequencing (WGS) projects have revolutionised the field of biology
by providing an immense amount of genetic information, aiding in resolving funda-
mental questions, discovering new drugs, and advancing biotechnological applications.
However, WGS projects are usually limited to fresh specimens, yet many taxa are diffi-
cult to grow in culture or re-collect after the first acquisition of the type specimen. There-
fore, sequencing projects that target fungal historical collections are essential to reveal
dark taxa, fill in gaps of the Fungal Tree of Life (FToL), and accelerate the discovery of
novel metabolic pathways.
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Here, we present results for the first pilot phase of the fungarium WGS project at
the Royal Botanic Gardens, Kew, including a more robust family-level fungal tree of life
and a roadmap for a successful WGS project.

As part of the FToL initiative and fungarium WGS project at Kew, we sequenced the
whole genomes of more than 300 specimens covering more than 115 families and
more than 165 genera in the Dikarya. Amongst these, 49 families and 113 genera were
sequenced for the first time, including 28 type specimens. The experiments carried out
and data generated in this project also help to uncover key factors to secure a success-
ful fungarium WGS. By analysing a dataset of 2,130 processed specimens and the qual-
ity metrics associated with our workflow, we delimited the factors affecting the quantity
and quality of DNA extractions and subsequent genome assemblies. Our study demon-
strates the benefits of fungarium WGS programs and provides recommendations for
successful genome sequencing of historical samples.
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A talajtani valtozatossag térképezése szarvasgomba-él6helyeken
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DOBOS Endre#
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A szarvasgombak (Tuber spp.) a gasztronémiaban magasra értékelt fas szard no-
vényekkel mikorrhiza-kapcsolatban é16 tomldsgombak. Gazdasagi jelentdségliket jelzi,
hogy egyre tobben prébalkoznak erdészeti, illetve tiltetvényes termesztésiikkel Ma-
gyarorszagon is. Eletciklusuk - konzumaciéjuk kivételével - a talajban folyik, a micé-
lium, mikorrhiza sét a termdtest is a fold alatt fejlodik, ezért érthet6, hogy a szarvas-
gombak nagyon érzékenyek a talaj szamos tulajdonsagara. A precizios talajtérképezés
terepi szelvényleirasok alapjan meghatarozott talajtani egységek (pedonok) térinfor-
matikai mddszerekkel vald kiterjesztését és ennek dbrazolasat jelenti. K6zismert, hogy
a gombak egy-egy él6helyen gyakran egyenetlentiil, sokszor foltokban teremnek. Az
altalunk eddig vizsgalt alfoldi nyari- (Tuber aestivum), illetve isztriai szarvasgomba
(T. magnatum) él6helyeken a terméfoltok nagysaga, produktivitasa és elhelyezkedése
egyes (leginkadbb a mikrodomborzat meghatarozta) talajtani jellemz6k valtozatossa-
gat koveti. A szarvasgomba él6helyek talajtani valtozatossaganak ismerete segithet az
egyes szarvasgomba fajok talajigényeinek még pontosabb ismeretéhez. Termésada-
tokkal egyiitt a precizids talajtérkép segithet megérteni a kiilonbséget a jobb és a
gyengébb termGképességli teriiletek kozott. A szarvasgomba term&helyek korabbi ta-
lajtani kutatasai jellemz6en nem terjedtek ki a produktivitasra, az eredményes szarvas-
gomba termesztéshez azonban a termdtalajok mindsitése is sziikségesnek tiinik.

Mapping soil diversity in truffle habitats

The truffles (Tuber spp.) are ascomycetes living in mycorrhizal association with
woody stem plants, highly valued in gastronomy. Their economic importance
indicates that more and more people are trying to cultivate them in forests and
plantations in Hungary. Their entire life cycle occurs in the soil, truffle mycelium,
mycorrhizae and even fruiting bodies develop underground, therefore they are very
sensitive to soil characteristics. It is well known that fungi in a habitat grow unevenly
with patchy pattern. In Hungary on lowland study sites Summer truffle (Tuber
aestivum) and Istrian truffle (Tuber magnatum) habitats we have studied, patch size,
productivity and distribution follow the variation of soil characteristics (mostly
determined by micro-topography, parent material and water balance of the soil).
Knowing the soil variability of truffle habitats can help to better understand the soil
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requirements of individual truffle species. In combination with productivity data,
precision soil mapping can help to understand the difference between areas with better
and less productive soil. Previous soil research on truffle growing areas has typically
not covered productivity, but for successful truffle cultivation, the development of soil
evaluation system for truffle habitats is necessary.
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A novénypatogén gombakra gyakorolt erdészeti kezelések hatasanak
koérnyezeti DNS-alapu feltarasa
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hdzy Kdroly Catholic University, Eger, Hungary

Az Okolégiai Kutat6 Kézpont és a Pilisi Parkerdd Zrt. egyiittmiikodésében végzett
Pilisi Uzemmad Kisérlet széleskorti vizsgalattal tarja fel, hogy egy észak-magyaror-
szagi gyertyanos-tolgyesben az erdészeti kezelések (1ékvagas, bontas, véghasznalat,
hagyasfa csoport és kontroll) milyen hatassal vannak az erdei 6kologiai rendszerekre.
Jelen vizsgalatunkat ennek a kisérletnek a keretein beliil végezziik, azzal a céllal, hogy
megismerjiik a kiilonb6z6 erdészeti kezelések hatasat a névénypatogén gombak diver-
zitasara és kozosségének dsszetételére. A kisérleti teriileten kialakitott 30 parcellan,
2020 és 2021 kozott vett novényi mintakbol elvégeztiik a gombakozosségek ITS2 rDNS
szekvenalasat és bioinformatikai elemzését, majd az azonositott szekvenciakat rend-
szertani és funkciondlis csoportok szerint soroltuk be. El6addsunkban 6sszehasonli-
tast végziink a kiilonb6z6 ndvénymintak és erd6kezelési modok kozott. Vizsgalatunk
soran 810 gombagenotipus detektalasat végeztiik el, melyek koziil a legfajgazdagabb
filogenetikai csoport az Alternaria, Ascochyta, Mycosphaerellaceae, Naevala, Pseudope-
zicula. A novénypatogén gombak diverzitasa jelentds eltérést mutat a kezelések, illetve
a minta tipusok kozott egyarant.

Environmental DNA sequencing reveals differential responses of plant
pathogenic fungi to forestry treatments

This research was started in 2014, led by the Pilis Forestry Systems Experiment
(PFSE), along-term ecological study established in the Pilis Mountains that investigates
the effects of the forestry treatments on forest site, regeneration and multi-taxon bio-
diversity. We carried out DNA metabarcoding of fungi from plant samples (moss, tree,
sedge) to study the effect of different forestry treatments on the richness and commu-
nity composition. Samples were collected in between 2020 and 2021, here, we present
the first insights regarding the compositional dynamics of plant pathogenic fungi under
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the above forestry treatments. We performed ITS2 rDNA metabarcoding of the soil-
borne fungal communities, completed bioinformatic analyses, and assigned the re-
sulting high-quality fungal sequences to taxonomic and functional groups. Out of the
810 detected fungal genotypes, which the most diverse phylogenetic clades were
Alternaria, Ascochyta, Mycosphaerellaceae, Naevala, Pseudopezicula. Richness and pro-
portional abundance of plant pathogens were highest in clear-cuts and gaps and cor-
related positively with herb cover and soil moisture. Community composition of plant
pathogenic fungi correlated strongly with treatment type, with significant differences
observed in all forestry treatments when compared to the control and to each other.
These differences in habitat preference were already evident at genus level. Finally,
the data presented here provide an unprecedented insight into the diversity and niche-
based habitat partitioning of plant pathogenic fungi that is presumably driven in part
by the altered abiotic conditions and changes in understory vegetation.

53



VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA DIVERZITAS, OKOLOGIA

VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE DIVERSITY, ECOLOGY

A fajta, a mikroélettér, a szezonalitas és az évjarat mikobiomra gyakorolt
hatasanak vizsgalata egészséges és Esca-tiinetes sz0l6 esetén az Egri
borvidéken
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A 57016 egy gazdasagilag jelent6s novény, mely valtozatos mikrobidlis kozosséggel
rendelkezik. A sz616t szamos gombas betegség fert6zi, ezek koziil az egyik legsulyosabb
a sz616 korai elhaldsaval (grapevine trunk diseases - GTD) 0sszefiiggésbe hozhat6 Esca.
Abetegség jelentds karokat okoz a sz616- és boragazatban. Munkank soran egészséges
és Esca-tlinetes noévények mikobiomjat hasonlitottuk dssze, vizsgaltuk a fajta, a sze-
zonalitas, az évjarat, valamint a mikroélettér hatasat a mikobiom dsszetételére. ADNS
metabarcoding technika segitségével a gombak azonositasara szolgalé ITS szekvencia-
kat generaltunk harom kiilénb6z6 mikroélettérbdl (faszovet, kéreg, talaj) 2020 és 2021
februarjaban és augusztusaban. A szekvenciak elemzését a dada2 csomaggal végeztiik
az R koérnyezetben. A gombak taxondmiai besorolasat a legiijabb UNITE adatbazis fel-
hasznalasaval a USEARCH program segitségével végeztiik. A gombdakat funkcié szerint
is csoportositottuk a FungalTraits alapjan. A gombak fajgazdagsagara az évjarat erésen,
mig a szezonalitas gyengébben hatott. A novényi korokozdk a kéregben és a faszovet-
ben dominaltak, ezek kozil is f6ként a GTD korokozdk, a nem GTD-hez kéthet6 ligni-
kol szaprotréfok és mikoparazitak a kéregben dominaltak, a generalista szaprotrofok
a talajban. A GTD kérokozdk fajgazdagsaga és abundanciaja eltért az Esca-tiinetes és
egészséges novények esetén; a tiinetes névényekben az abundancia és fajgazdagsag
értékek magasabbak voltak, mig a nem GTD kérokozok esetén nem volt kiillonbség. A
fajta hatasa csak a GTD-hez kothet6 lignikol szaprotrofok esetén volt megfigyelhetd.
A mikobiom 6sszetételére a mikroélettér mellett az évjarat volt alegnagyobb hatassal.
Ezen eredmények kiemelik a mikroélettér szintii kdrnyezeti szlirés fontossagat, vala-
mint az évjarat mikobiomra gyakorolt hatasat, mely valdsziniileg az eltérd id6jarasi
viszonyok kovetkeztében nyilvanul meg.

The impact of cultivar, season, and vintage on the fungal community of
healthy and Esca-diseased grapevines

Grapevine harbour diverse microbial community. Fungal pathogens, especially
those linked with grapevine trunk diseases (GTDs) like Esca, lead to significant losses
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in vineyards. Our study aimed to compare the fungal communities of asymptomatic
and Esca-symptomatic grapevines, while also examining how factors such as cultivar,
season, vintage, and microhabitat influence the fungal community composition. DNA
metabarcoding targeting the ITS rDNA region was conducted on samples collected from
three compartments - bark, soil, and woody tissue - across four different cultivars in
February and August of 2020 and 2021. Analysis of the DNA sequence data was per-
formed using dadaZ2 in R, with taxonomic classification carried out using the UNITE
database and functional guild assignment based on FungalTraits.

The study revealed significant vintage effects and minor seasonal variations in
fungal richness. Plant pathogens, particularly those associated with GTDs, were pre-
dominant in bark and wood samples, whereas GTD-related wood saprotrophs and
mycoparasites were more prevalent in bark, and generalist saprotrophs were abun-
dantin soil. Notably, there were marked differences in the abundance and richness of
GTD-associated pathogens, with higher levels observed in symptomatic plants com-
pared to asymptomatic ones. However, no significant differences were observed in
non-GTD pathogens. The influence of grapevine variety was mainly evident in the rich-
ness values of GTD-related wood saprotrophs. Beside the strong community partiti-
oning according to microhabitats (plant parts), vintage was the primary driver of my-
cobiome composition. These findings underscore the importance of environmental
filtering at microhabitat-level in shaping the grapevine mycobiome and the observed
differences between the two years, likely caused by differing weather conditions, pro-
vide a new layer of meaning to the concept of vintage in viticulture.
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A gombak sokfélesége és él6hely-preferenciaja pannon erdei kozosségek-
ben edafikus és topografiai gradiensek mentén
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hegységeink kiilonosen valtozatos biologiai kozosségeknek adnak otthont az él6helyek
nagyfoku valtozatossagabdl kifolyolag. Ez jorészt az alapkdzetek széles skalajanak,
valamint a valtozatos domborzatnak kdszonhet6, amely az edafikus és mezoklimatikus
viszonyok széles spektrumat teremti meg. Az él6helyek sokfélesége lehet6vé teszi a
tulnyomorészt szubmediterran, kontinentdlis, atlantikus és karpati florisztikai és fau-
nisztikai elemek gyakran egymas kozelében valé egytittélését, a lejt6 domborzati
fekvésétdl, a tengerszint feletti magassagtdl és az alapkdézettdl fiiggéen. Mig a novény-
kozosségek dsszetételére vonatkozo tajszintli mintazatok jol ismertek, a gombakozos-
ségekrdl kevés informacidnk van. A magyarorszagi erdei gombdak els6, kornyezeti DNS-t
hasznal6 jellemzését végeztiik el az észak-magyarorszagi Biikk hegység 11 pannon erdé-
tipusat reprezentald 62 helyszinen vett talajmintakbol szarmazé gomba DNS-szek-
vencidk alapjan. A kivalasztott mintavételi helyek a jellegzetes erdétipusokat reprezen-
taljak, amelyek a magassagi (azaz hémérsékleti), pH- és lejtdszogbeli gradiensek mentén
oszlanak el. Osszehasonlitottuk a gombak kiilénb6z6 funkcionalis csoportjainak faj-
gazdagsagat és 0sszetételét az erd6tipusok kozott, és ezek lehetséges kapcsolatait vizs-
galtuk a kornyezeti valtozdkra vonatkozdan. Az adataink azt mutatjak, hogy gombako-
z0sségek Osszetételére szamos kornyezeti valtozo6 hatassal van, kiilondsen a talaj kém-
hatasa és nedvességtartalma, és szamos gomba kifejezett elényben részesit bizonyos
zondlis, topografiai vagy edafikus erddtipusokat. Ezenkiviil az egyes funkcionalis cso-
portok és gombanemzetségek kozott is jelentds killonbségeket talaltunk az erd6tipusok
kozotti fajgazdagsagra és fajosszetételre vonatkozdan, amelyeket részben az eltérd
kornyezeti tényez6k okoztak. Minden erd6tipusra azonositottunk indikator fajokat,
sokszor egy nemzetségen beliil is, ami a rokon fajok niche-differencidlédasara utal.

Annak ellenére, hogy a vizsgalt kornyezeti valtozok viszonylag nagy mértékben
magyaraztak a mintak kozotti 6sszetételbeli kiilonbségeket, a variancia nagy része
megmagyarazatlan maradt, ami azt jelzi, hogy mind a niche (kérnyezeti sziirés), mind
a semleges (sztochasztikus) folyamatok alakitjak taji szinten a gombakoézosségek dssze-
tételét.
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Diversity and habitat preference of Pannonian forest fungi along edaphic
and topographic gradients

The Pannonian biogeographic region represents unique ecosystems in Europe.
Montane regions support particularly diverse biological communities, as they are char-
acterised by high habitat diversity, due to the wide variety of calcareous, volcanic and
igneous rocks and diverse topography that create a broad spectrum of edaphic and
mesoclimatic conditions. This diversity of habitats allows the coexistence of predomi-
nantly sub-Mediterranean, continental, Atlantic, and Carpathian floristic and faunistic
elements often in close proximity, depending on slope aspect, elevation, and geological
parent material. While landscape-level patterns of plant communities are well docu-
mented, our information on fungal communities is scarce. We carried out DNA meta-
barcoding of fungi from soil samples taken at 62 sites, representing 11 Pannonian forest
types in the Biikk Mountains in northern Hungary to carry out the first-ever charac-
terization of forest fungi in Hungary using environmental DNA. The selected sampling
sites represent the characteristic forest types distributed along elevation (i.e., tem-
perature), pH and slope aspect gradients. We compared richness and community com-
position of various functional groups of fungi among forest types and explored
relationships among environmental variables and fungal diversity and community
turnover. The DNA sequence data generated in this study indicated strong correlations
between fungal community composition and environmental variables, particularly
with pH and soil moisture, with many fungi showing preference for specific zonal,
topographic or edaphic forest types. Several fungal groups showed significant differ-
ences in richness among forest types and exhibited strong compositional differences
mostly driven by differences in environmental factors. Indicator species were identi-
fied for each forest type, often within a genus, indicating niche differentiation of related
species. Despite the relatively high proportions of compositional variance explained
by the tested environmental variables, a large proportion of the compositional variance
remained unexplained, indicating that both niche (environmental filtering) and neutral
(stochastic) processes shape fungal community composition at landscape level. Our work
provides unprecedented insights into the diversity, landscape-level distribution, and
habitat preferences of fungi in the Pannonian forests of Northern Hungary.
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A gliikozinolat eredetii nitrilek, izotiocianatok, valamint flavonoid gliko-
zidok hatasa a mikrobiom-osszeszerel6désre tormaban (Armoracia rusti-
cana, Brassicaceae) a gombataxonok eltéro érzékenységén Kkeresztiil
valdsul meg
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Ajelen kutatas betekintést kivan nyudjtani a névényi primer és specialis metaboli-
tok és az endofiton kdzosség tagjai kozotti kolcsonhatasokba torma (Armoracia rusti-
cana, Brassicaceae) esetében. Az egyik megkozelitésben egy négyhektaros terméterti-
letrél szarmazo6 tormagyokereket harom egymast kovet6 évben tobb pontbdl minta-
vételeztiik. A teriiletet homogén, konzisztens agrotechnoldgia és nagy talajvaltozé-
konysag jellemzi. Min6ségellendrzott, nem célzott LC-MS megkozelitéssel a kiilonféle
talajtipusokon novekedé gyokerek kozott nagy kémiai valtozatossagot mutattunk ki.
Az évek kozotti hatds érdekes mdédon csak laza, nagy homoktartalmu talajokon volt
jelent8s. Az adatok integrativ elemzését a talajkémiai, a ndvényi metabolomra, a talaj-
mikrobiomra és az endofiton mikrobiomra vonatkozé adatok korrelacios hal6zat-
elemzésével végeztiik. Utébbi adatokat ITS2 metabarcoding megkozelitéssel nyertiik.
Kimutattuk, hogy csak kisszamu endofiton ASV abundanciaja korrelal a né6vénykémiai
és talaj mikrobiologiai paraméterekkel, a tobbi endofiton abundanciajat pedig el6bbi
endofiton fajok alakitjak. A flavonoidok és a kisebb gliikozinolatok voltak a legnagyobb
hatassal, mégis tovabbi vegytiletek, koztiik els6dleges metabolitok is megfigyelhet6ek
voltak egyes korrelaciékban. A talajban és a gyokerekben is kimutathaté ASV-k nagy
aranya lehet6vé tette dusulasi aranyok kiszamitasat, amely megmutatta, hogy a flavo-
noidok, egyszeri fenolos savak, minor gliikozinolatok és peptidek befolyasoljak a kii-
16nboz6 torzsek ilyen értékeit. Osszességében tgy tiinik, hogy a talajkémia kdzvetve
befolyasolja az endofiton mikrobiom-o6sszeszerel6dését a noévény kémiajanak és a
talajgomba-kozosség valtozasainak el6idézésével. Egy masik megkozelitésben a Hypo-
creales, Glomerellales, Pleosporales és Eurotiales csoportokba tartoz6 gombakat, koztiik
15 torma eredetii endofitont és 30 talajgombat gatlasi tesztnek vetettiink ala. Az agen-
sek a gombakra alig vizsgalt kiillonb6z06 gliikozinolat-szarmazékau nitrilek, tovabba egy
izotiocianat (PEITC) és ezek kombinacidi voltak. Megmutattuk, hogy a Hypocreales
gombak szignifikdnsan nagyobb toleranciat mutatnak a PEITC-vel, a gliikozinolat-
szarmazéku nitrilekkel szemben, és kevésbé érzékenyek a szinergista gombaellenes
hatasokra. A szinergista hatas az indol-3-acetonitrillel bizonyult a legerésebbnek, a 3-
butenenitrillel pedig a leggyengébbnek. Az eredmények ravilagitanak a gliikozinolat
eredet( nitrilek meglep6 hozzajarulasara a novényi mikrobiom alakitasdban.
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Glucosinolate-derived nitriles and isothiocyanates as well as flavonoids
possibly contribute to the root filtering of the endophytic fungi in
horseradish (Armoracia rusticana, Brassicaceae) through different sen-
sitivities of fungal taxa

The current report wishes to provide an insight into interactions between plant
primary and specialized metabolites and endophytic community members, in horse-
radish (Armoracia rusticana, Brassicaceae). In one approach, horseradish roots from
a 4-ha production area were sampled from multiple sites in three consecutive years.
The plot is characterized by consistent agrotechnology and a high soil variability. A
quality-controlled, untargeted LC-MS approach has shown large site-to-site chemical
variability as well as high year-to-year variability in case of sand and loamy sand, but
not medium loam sites. Integrative data analysis was carried out via correlation
network analysis of data on soil chemistry, the plant metabolome, soil microbiome
and the endophytic microbiome. The latter were obtained by an ITS2 metabarcoding
approach. It was shown that the abundance of only a small number endophytic ASVs
actually with changes in plant chemistry and soil microbiome changes. Flavonoids
and minor glucosinolates were most influential, yet, additional compounds including
primary metabolites were shown to be involved in correlations. The ratio of the
abundance of ASVs in the soil and the roots enabled us to calculate an enrichment
ratio, showing that flavonoids, simple phenolic acids, minor glucosinolates, peptides
influence the enrichment ratios of a variety of strains. Altogether, soil chemistry
seems to indirectly influence the assembly of the endophytic microbiome through
inducing changes in plant chemistry and adjustments in the soil fungal community.

In another approach, 15 horseradish endophytes and 30 soil fungi belonging to
Hypocreales, Glomerellales, Pleosporales and Eurotiales were subjected to inhibition
test by various glucosinolate-derived nitriles, an isothiocyanate (PEITC) and combi-
nations thereof. We show that fungi from Hypocreales show significantly more toler-
ance towards PEITC, glucosinolate-derived nitriles and are less susceptible to the syn-
ergistic antifungal effects as well. The synergistic effect was shown to be the strongest
with indole-3-acetonitrile, and the weakest with 3-butenenitrile. In summary, the
results highlight contributions of glucosinolate-derived nitriles in shaping the plant
microbiome.
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Magyarorszagi él6helyek relativ gombaterm6-képességének becslése és
térképezése
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A NOSZTEP, azaz a Nemzeti Okoszisztéma-Szolgaltatasok Ertékelése és Térképe-
zése Projekt keretében, a kulturalis 6koszisztéma-szolgaltatdsok masodik tématertii-
leteként, a gombaszashoz kapcsolddo kulturalis 6rokség témajanak vizsgalata keriilt
kivalasztasra. Az elemzés soran hasonldan jartunk el, mint a projektben kivalasztott
tobbi 6koszisztéma-szolgaltatas esetében, igy a gombaszast is egy elméleti kaszkad-
rendszer keretei kozott vizsgaltuk. Az értékelés alapjaként elfogadott 6koszisztéma-
szolgaltatasi kaszkad négy, kiilonb6z6 modon értékelhetd szintre osztja az 6koszisz-
téma-szolgaltatasok értékelésének folyamatat: (1) az 6koszisztémak allapota, (2) az
Okoszisztéma-szolgaltatas kapacitasok, (3) a ténylegesen igénybe vett szolgaltatasok,
és a (4) tarsadalmi jollét fenntartasa és novelése. A kaszkad 1. szintjén a cél az él6he-
lyek allapotértékelése volt a gombaszas szempontjabdl. Ennek indikatoraként becsiiltiik
az él6helyek gombatermd-képességét. Egy-egy teriilet gombatermd-képességét az ott
termétestet képz6 gombafajok fajszaman tul a képz6dé termbtestek mennyiségén ke-
resztil jellemezhetjiik. Egy-egy jol definialt teriilet vagy él6hely gombatermd-képes-
ségére vonatkozd részletes felmérés csak néhany esetben késziilt, igy az orszagos
térképezéshez sem alltak rendelkezésiinkre valds, mért adatok. Az egyes él6helyek
gombatermé-képességét ezért becsléssel hataroztuk meg, figyelembe véve az él6he-
lyek természeti adottsagait (pl. az 6koszisztéma-tipusat, klimatikus viszonyait, talaj-
tulajdonsagait), valamint természetességét (a hazai erdék allapottérképe alapjan). Az
egyes okoszisztéma-tipusok potencialis gombatermd-képességeinek megallapitasa-
kor terepi gombaszakért6k segitségét, valamint az él6helyek természeti adottsagait
jellemzé térinformatikai adatbazisokat is felhasznaltunk.

A relativ gombatermd-képességet orszagos 1éptékben mutaté térkép ugy nyujt
0sszehasonlitast az egyes él6helyek potencialis gombatermd-képességérdl, hogy bio-
tikus (a novénytakaréra vonatkoz6) és abiotikus (a klimatikus viszonyokat jellemz6)
kornyezeti tényezdket is figyelembe vesz.

Késziilt a KEHOP-4.3.0.-VEKOP-15-2016-00001 azonositészamu, ,A kozosségi jelent6ségli természeti

értékek hosszu tavi megdrzését és fejlesztését, valamint az EU Bioldgiai Sokféleség Stratégia 2020 cél-
kittizéseinek hazai szintli megvalésitasat megalapozo stratégiai vizsgalatok” cimi projekt keretei kozott.
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Mapping of estimated relative mushroom-producing capacity of Hungarian
habitats

In the framework of National Mapping and Assessing of Ecosystem Services Project
(MAES-HU; NOSZTEP), the second topic of cultural ecosystem services was the eval-
uation of cultural heritage related to mushroom picking. Here, we followed the same
methodology we applied for evaluating other ecosystem services assessed in the MAES-
HU Project. Therefore, we similarly applied the conceptual framework, provided by a
cascade system, for examining mushroom picking as an ecosystem service. This cas-
cade system classifies the evaluation methods of ecosystem services into four levels
that can be evaluated in different ways: based on the (1) current condition (health) of
ecosystems, the (2) capacities of ecosystem services, the (3) actual use of ecosystem
services by humans and (4) the contribution to maintain and/or increase social well-
being. At the 1st cascade level, we aimed to assess the condition of ecosystems through
the indicator of the general mushroom-producing capacities of habitats, which can be
characterized by estimating the species richness of relevant macrofungal species as
well as the potential amount of fruiting bodies. Comprehensive surveys on the mush-
room-producing capacities of well-defined areas or habitats in Hungary are scarce,
therefore no accurate, measured data was available for us for compiling a map at the
country level. Therefore, we had to estimate the mushroom-producing capacity of
habitats. To do this, we used expert judgment based on habitat characteristics such as
the type of ecosystem, and also apply datasets of climatic conditions, soil properties
and naturalness (map of the naturalness condition of Hungarian forests - product of
the same project). During estimating the potential mushroom-producing capacities of
different ecosystem types, we collaborated with field mycologists and used geographic
information databases describing habitat characteristics.

The resulting country-scaled map provides a comparison of the potential mush-
room-producing capacities of habitats by taking into account both biotic (related to the
vegetation) and abiotic (characterizing climatic conditions) environmental factors.
This work was conducted in the framework of the project entitled “Strategic Assessments supporting the

long-term conservation of natural values of community interest as well as the national implementation
of the EU Biodiversity Strategy to 2020” (KEHOP-4.3.0.-VEKOP-15-2016-00001).
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Az Orségi Nemzeti Park védett nagygombafajai: elterjedés, él6hely-pre-
ferencia, fajmegorzés
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A gombak nélkiilozhetetlen szerepet toltenek be az erdei és gyepi életkozosségek
anyagkorforgalmaban; féleg novényi eredetii szerves anyagokat bontanak és tesznek
hozzaférhet6vé mas él6lénycsoportok szamara. K6zosségeik csak akkor képesek haté-
konyan betolteni a természetbeni funkcidikat, ha minél tobb faj alkotja 6ket, ugyanis
fajaik gyakran uigy keriilik el a versengést, hogy csak bizonyos kémiai kotések bontasara
specializal6édnak. A bomlé szerves anyagokban sokféle kémiai kotés talalhato, igy teljes
feldolgozasukhoz mindenképpen szamos gombafaj sziikséges. A gombak faji sokféle-
ségét nagyban veszélyezteti az emberi tajhasznalat, amely f6leg a szdmukra alkalmas
él6helyfoltok (tapanyagforrasok) eltlinésén keresztiil nyilvanul meg. Sok gombafaj pon-
tos el6forduldsardl, kornyezeti igényeirdl és szubsztratum-preferenciairdl keveset tu-
dunk, és ez elmondhat6 a hazankban jelenleg jogszabalyi védelem alatt all6 gombafa-
jokrol is, melyek hatékony, tartamos védelmét a széban forg6 ismeretek nélkiil nem
lehet kidolgozni. Célunk ezért Magyarorszag egyik gombakban leggazdagabb teriilete,
az Orségi Nemzeti Park (ONP) védett gombafajainak éléhelyfelmérése és kornyezeti
igényeik feltarasa. Ezt a munkat célszerii a védett gombafajokkal kezdeni, mert él6he-
lyeik céliranyos alkalmasabba tételét nemcsak jogszabaly segiti, hanem a szamukra
megfelel6 él6helyek rengeteg mas gombafaj szamara is fennmaradasi lehetéséget biz-
tosithatnak. Az Orség, a Vendvidék és a Készegi-hegység szamos erdd és gyeptarsulasat
gyalog jartuk be. Feljegyeztiik a védett gombafajok termd&testeinek geokoordinatait,
valamint - az erd6lakdk esetében - a 20 m-es korzetiikben nové fafajokat, ill. a szub-
sztratumaik jellegzetességeit. Az észlelési térkép elkészitéséhez kozosségi tudomany-
bol (citizen science) szarmaz6 és szakirodalmi el6fordulasi adatokat is figyelembe
vettiink. A gombafajok fafaj-preferencidit nem metrikus, tobbdimenziés skalazassal
(NMDS) abrazoltuk. Az ONP miikodési teriiletén a hazai védett 58 nagygombafajbol
eddig 35-6t talaltunk meg: Agaricus bohusii, Amanita caesarea, A. lepiotoides, A. vitta-
dinii, Cantharellus melanoxeros, Cladomeris umbellata, Entoloma porphyrophaeum,
Ganoderma pfeifferi, Gomphidius roseus, Gomphus clavatus, Grifola frondosa, Gyrodon
lividus, Hericium cirrhatum, H. erinaceus, Hydnellum ioeides, H. scabrosum, Hygrocybe
punicea, Hygrophorus marzuolus, H. poétarum, Hypsizygus ulmarius, Lactarius helvus,
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Leccinum variicolor, Leucopaxillus compactus, Lycoperdon mammiforme, Phellodon niger,
Pholiota squarrosoides, Phylloporus pelletieri, Pogonoloma macrorhizum, Polyporus
tuberaster, Porphyrellus porphyrosporus, Porpolomopsis calyptriformis, Pseudoboletus
parasiticus, Scutiger pes-caprae, Strobilomyces strobilaceus, Volvariella bombycina.

Az egyes megtalalt gombafajok lokalitasait vizsgalva szamos specifikus jellegzetes-
séget allapitottunk meg, de altalanossagban az erdék jelenlegi holtfakészletének javita-
sa és elegyességiik fenntartasa lenne a legfontosabb.

Munkankat az Orségi Nemzeti Park Igazgatésag tamogatta.

Red-listed macrofungal species in Orség National Park, western Hungary:
spatial distribution, habitat preference, conservation

Fungi are essential for maintaining nutrient cycling in grasslands and forest eco-
systems. Primarily decomposing plant matter, they share and make nutrients available
for other organisms. Only the fungal communities rich in species can fulfil their func-
tioning in nature, as most fungal species avoid exploitation competition by special-
ising in the breakdown of specific chemical bonds. Decaying organic matter contains a
broad spectrum of such bonds. Hence, diverse fungal assemblages are vital for com-
pleting decomposition. Fungal diversity is greatly threatened by human land use via
destroying microhabitats and substrates essential for fungi. The occurrence, environ-
mental requirements, and substrate preferences are still largely unknown regarding
many fungal species, including macrofungal taxa red-listed in Hungary. Their success-
ful, long-term conservation cannot be developed without addressing these knowledge
gaps. Thus, we aimed to map habitats and reveal environmental drivers of red-listed
macrofungal species in the Orség National Park (ONP), one of the areas with the highest
fungal diversity in Hungary. It is worth starting this with protected fungal species not
only due to the legal support for the targeted improvement of their habitats, but also
because the habitats suitable for them can also provide survival opportunities for many
other fungal species.

We conducted field excursions in the grasslands and forests of 6rség, Vendvidék,
and the K&szeg Mountains in western Hungary. We recorded the geocoordinates of the
sporocarps of protected fungal species, and for forest fungi, also the tree species and
substrate properties within a 20-meter radius. For creating the distribution map of
species occurrences, we also involved data from citizen science and relevant litera-
ture. We visualized the tree species preferences of fungal species using non-metric multi-
dimensional scaling (NMDS).

Within the ONP, we found 35 out of the 58 macrofungal species protected in Hun-
gary: Agaricus bohusii, Amanita caesarea, A. lepiotoides, A. vittadinii, Cantharellus mela-
noxeros, Cladomeris umbellata, Entoloma porphyrophaeum, Ganoderma pfeifferi, Gom-
phidius roseus, Gomphus clavatus, Grifola frondosa, Gyrodon lividus, Hericium cirrhatum,
H. erinaceus, Hydnellum ioeides, H. scabrosum, Hygrocybe punicea, Hygrophorus mar-
zuolus, H. poétarum, Hypsizygus ulmarius, Lactarius helvus, Leccinum variicolor, Leuco-
paxillus compactus, Lycoperdon mammiforme, Phellodon niger, Pholiota squarrosoides,
Phylloporus pelletieri, Pogonoloma macrorhizum, Polyporus tuberaster, Porphyrellus
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porphyrosporus, Porpolomopsis calyptriformis, Pseudoboletus parasiticus, Scutiger pes-
caprae, Strobilomyces strobilaceus, Volvariella bombycina.

During our work, we identified numerous species-specific characteristics. Gener-
ally, the most important factors for improving habitats would be increasing the amount
of deadwood in managed forests and maintaining high tree species richness.

This study was supported by the Directorate of Orség National Park.
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Kriptak mikologiai vizsgalata
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lin* & SIMON Zséfias
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5Készegi Vdrosi Miizeum, Kényvtdr és Levéltdr, Készeg - Town Museum, Library and Archives of Készeg, K6szeg, Hungary

Régi temetkezési helyek, kriptak megnyitasa el6re nem lathat6 egészségi kocka-
zatot rejthet. El6adasunkban beszamolunk nyolc hazai kripta feltardsa soran szerzett
tapasztalatainkrdl. A bemutatott kriptakat a Tihanyi Bencés Apatsag altemplomaban,
tovabba Kdészegen, a Szt. Jakab és a Szt. Imre templomban tartak fel. Két betemetett
kriptat talajradar mutatott ki, ezek a XVII. sz. 6ta érintetlen allapotban voltak; négy
kripta (a tihanyi és harom kdszegi: Jurisics, Széchy, Szegedi) kélappal volt lezarva (az
egyikbe két pestisben elhunyt gyermeket temettek 1538-ban); két kripta pedig ajto
nélkiil a kiiltérbe nyilt belvarosi teriileten. A betemetett kriptak koré a nyitas el6tt folia-
satrat épitettek; a mintavétel el6tt és utan, valamint a véd6éruhazaton és felszerelésen
feltileti fert6tlenitést végeztiink. A levegémintak gytijtése a kriptakbdl, valamint a kiil-
térbdl és a templom légterébdl tortént Andersen-tipusii SAS mintavevével (100 1/perc),
baktériumok esetében véres agarra (inkubaci6 37 °C, 3 nap); gombak esetében malata-
kivonatos agarra (2% kloramfenikollal; 25 °C, 5 nap). A baktériumok koncentraciéja
a kriptakban a beltéri referenciaérték (260 CFU/m3) kb. kétszerese volt. A pestis kdro-
kozéjat nem lehetett kimutatni. A levegémintakbdl 57 gombataxont azonositottunk.
A kriptakban f6ként koporsdédeszkakon, talajban és textilidkon é16 aktinobaktériumok
(Streptomyces) és gombak (Penicillium, Engyodontium spp.) fordultak el8, a csontokon
elpusztult gombak (f6ként Onygenales) voltak nagy mennyiségben fellelhet6k. A kdla-
pokkal fedett kriptak leveg6jének gombadsszetétele hasonlé volt. Ot kriptaban a gomba-
koncentracié nagyon magas (>10 000 CFU/m3) volt, a kiiltéri, valamint a beltéri refe-
renciaérték ~30-, illetve 20-szorosa. Eredményeink megerdsitik, hogy a kriptak régé-
szeti feltarasanal fontos a megfelel6 védbeszkozok alkalmazasa.

Mycological investigations of crypts

Opening old burial places and crypts can pose unforeseen health risks. In our pre-
sentation, we report on our experience in the exploration of eight crypts in Hungary.
The presented crypts were excavated in the sub-church of the Tihany Abbey (Tihany,
XI. century), as well as in the St. Jakab and St. Imre churches in Készeg. Two buried
crypts were detected by Ground-Penetrating Radar, these are from the XVI-XVII.
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century, since then representing a closed environment; four crypts (one in Tihany and
three in K&szeg: Jurisics, Széchy, Szegedi) were closed with stone slabs (two children
who died of the plague were buried in one of them in 1538); and two crypts were
connected directly (i.e., without doors) to the outside in the downtown area. A foil tent
was built around the buried crypts before they were opened; surface disinfection was
performed on the protective clothing and equipment both before and after sampling.
The air samples were collected from the crypts and from outdoors, and from the church
with an Andersen-type (SAS) sampler (100 1/min), onto blood agar (for bacteria, incu-
bation at 37 °C, 3 days); and malt extract agar (for fungi, with 2% chloramphenicol;
25 °C, 5 days). The concentration of airborne bacteria in the crypts was ~2x the indoor
reference value (260 CFU/m3). The causative agent of plague could not be detected.
We identified 57 fungal taxa from the air samples. Actinobacteria (Streptomyces) and
fungi (Penicillium, Engyodontium spp.) colonizing mainly coffins, burial soil and tex-
tiles were found in the crypts, and remnants of fungi (mainly Onygenales) were found in
large quantities on the bones. The fungal composition of the air in the crypts covered
with stone slabs was similar. In five crypts, the fungal concentration was very high
(>10,000 CFU/m3), the outdoor and the indoor reference value is ~30 or 20x of the
outdoor and indoor reference values, respectively. Our results confirm that it is im-
portant to use appropriate protective equipment during the archaeological excava-
tion of crypts.
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A Székelyfold egy torténelmi tajegység Romania kozépsé részén, a székely nép-
csoport altal lakott teriilet, 6sszesen mintegy 12 800 kmz2. A Székelyfold nagygomba-
kutatasa Benkd Jozsef 1778-as munkajaval kezd6dott, majd kisebb-nagyobb sziine-
tekkel napjainkig folytatddott. A teriilet gombakutatasanak torténetét Santha Tibor
2009-ben foglalta 6ssze igen részletesen. A Székelyfold fungajanak 6sszedllitasa az
Osszes fellelhet6 szakirodalom begytijtésével kezd6dott. Az els6 adatbazist Lazar Zsolt
készitette. Ez az adatbazis az 1999-es évig tartalmazta a gombaadatokat, viszont
szamos fontos szakirodalmi forras hidnyzott bel6le. Egy masik, szintén nem teljes adat-
bazist Szasz Balazs allitott dssze, mig egy harmadikat Pal-Fam Ferenc. A késGbbiek-
ben ebbdl a harom adatbazisbol allt 6ssze a jelen munka, mely a Székelyfold és kozvet-
len kdrnyezete nagygombainak teljes listajat tartalmazza a teriilet tudomanyos kuta-
tasanak kezdetét6l, 1787-t61 2020-ig az dsszes (119 darab) ismert szakirodalmi munka
alapjan. Ez a recens nomenklatira alapjan beazonosithaté 1477 gombafajt tartalmaz.
A 9805 el6fordulasi adat koziil 1058 a szerz6k még nem publikalt adata, amit az utébbi
évek gylijtései eredményeztek. A publikaciokban el6fordulé adatokban a rendkiviil
heterogén él6hely-megjelolések miatt 28 él6hely-kategoria kertilt meghatarozasra az
egységesités végett. A Székelyfold 6sszes él6helytipusabol van nagygombaadat. Az
el6fordulasi adatok szdma és az él6hely-kategoériak szerinti csoportositas is megtor-
tént. Az adatok foldrajzi értelemben a Székelyfold egész teriiletét lefedik, kisebb fehér
foltok csak a varosok teriiletén vannak. Az egyes fajokhoz tartozo6 adatszamok az egyet-
len el6fordulastol a 89 adatig valtoznak, a 10-nél tobb adattal dokumentalt fajok szama
281. Az él6hely-kategoriak koziil a nagy kiterjedésti, zonalis él6helyek fajszama és adat-
szama a legnagyobb, de néhany kisebb, foltszer(i él6hely is megfelel6éen dokumentalt.
A teljes anyag megtekinthet6 a Moeszia - Erdélyi Gombasz cim folyodirat legtijabb
szamaban. Ez az adatbazis megteremti a székelyfoldi nagygombak jov6beni tertilet-,
tajegység- és él6helyalapu elemzésének lehetdségét.

The funga of Székely Land and the habitats of the species

The Székely Land is a historical landscape unit in the central part of Romania, an
area inhabited by the Székely ethnic group, with an approximately 12,800 km? territory.
The study of macrofungi of the Székely Land began with the work of J6zsef Benkd in
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1778, and then continued with smaller and larger breaks until today. The history of
macrofungi research in the area was summarized in great detail by Tibor Santha in
2009. The compilation of the funga of the Székely Land began with the collection of
all available literature. The first database was created by Zsolt Lazar. This database
contained macrofungi data until 1999, but many important literature sources were
missing from it. Another, also incomplete database was compiled by Balazs Szasz, while
a third was compiled by Ferenc Pal-Fam. Later, the present work was compiled from
these three databases, which contains the complete list of the macrofungi of Székely
Land and its immediate surroundings from the beginning of scientific research in the
area, from 1787 to 2020, based on all (119 items) known literary works. It contains
data of 1,477 macrofungi species that can be identified based on the recent nomen-
clature. Of the 9,805 occurrence data, 1,058 are the authors’ unpublished data as a
result of collections in recent years. Due to the extremely heterogeneous habitat des-
ignations in the different publications, 28 habitat categories were defined for unifi-
cation. All of the Székely Land’s habitat types have documented macrofungi data. The
number of occurrence data and the grouping according to habitat categories were also
done. In a geographical sense, the data cover the entire area of Székely Land, white spots
exist only in the areas of the cities. The numbers of data for the particular species varies
from a single occurrence to 89 data, the number of species documented with more than
10 data is 281. Among the habitat categories, the large-scale, zonal habitats have the
largest number of species and data, but some smaller, patchy habitats are also ade-
quately documented. The entire material can be viewed in the latest issue of the
journal Moeszia - Erdélyi Gombasz. This database creates the possibility of future anal-
ysis of the Székely Land’s macrofungi based on areas, landscape units, and habitats, too.
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Olivaolaj - az éleszt6gomba-biodiverzitas kincsesladaja
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Az élelmezésben betoltott kiemelkedd szerepe és az ezzel jaré nagy gazdasagi je-
lentGsége ellenére csak nemrégiben ismerték fel, hogy a frissen sajtolt olivaolaj gazdag
mikroba kézosségnek adhat otthont, amelynek sokszor az éleszt6gombak a dominans
Osszetevli. Az élesztégombak els6sorban az olajban lebeg6 paranyi névényi eredetii
részecskékhez kot6dnek vagy az apro vizcseppekben fordulnak el. Olivaolajban tor-
ténd el6fordulasuknak megfigyelése 6ta egyre nagyobb érdekl6dés ovezi az élesztd-
gombak biodiverzitasat az olivaolajban és lehetséges hatasukat az olivaolaj érzékszervi
tulajdonsagaira. Egyes esetekben az olivaolajbol izolalt éleszt6gomba torzsek nagy ré-
szérdl kidertilt, hogy ismeretlen fajok képviseldi, és szamos 1j fajt irtak le olivaolajboél
vagy ahhoz kothetd szubsztratumbdl szarmazé torzsek alapjan.

Toébb mint 80, a Mediterran régiobdl szarmazo olivaolaj és olivaolajiilledék-mintat
vizsgaltunk. Az olivaolaj-mintak kozott kifogastalan mindségili és romlott mintak is
voltak. Egy uj, hatékony minta feldolgozasi mddszert alkalmazva tobb mint 100 élesz-
t6gomba torzset izolaltunk a vizsgalt mintakbdl. Az izolalt élesztégomba torzsek faj
spektruma alapjan az olivaolaj egy olyan specifikus él6helynek bizonyult, amely az
élesztégombak csupdan limitalt korének az el6fordulasat teszi lehet6vé. Csaknem az
Osszes izolalt torzs az aszkuszos éleszt6gombak k6zé tartozott, ami valoszin(siti, hogy
az olivaolajban taldlhaté mikrobagatl6 anyagok hatékonyabbak a bazidiumos, mint az
aszkuszos élesztégombakkal szemben. Szamos izolatum korabban ismeretlen, vagy az
olivaolajbol nemrégiben leirt éleszt6gomba faj képvisel6jének bizonyult. Az olivaolaj-
bolizolalt torzsek alapjan tobb Uj éleszt6gomba fajt és néhany magasabb rendii taxont
is leirtunk. Az éleszt6gombatdrzseknek az olivaolaj mindségére gyakorolt potencialis
hatasat valamint esetleges romlast okozé képességét a lipolitikus aktivitasuk alapjan
becsiiltiik meg.

Olive oil - a treasure trove of yeast biodiversity

Despite its huge dietary and economic importance, it has only recently been recog-
nised that freshly prepared olive oil can harbour a rich microbiota, often predominated
by yeasts. Yeasts are mainly associated with solid particles and micro-drops of vegeta-
tion water originating from the olive fruit. Since this observation, an increasing interest
has raised towards exploring the diversity of yeasts in olive oil and their effects on the
organoleptic properties of this valuable food. In some cases, the majority of yeast strains
isolated from olive oil turned out to be representatives of undescribed yeast species,

69



and several novel species were described from olive oil and related substrates. We
investigated more than 80 olive oil samples including high quality olive oil, olive oil
sediment as well as spoiled olive oil samples originating from the Mediterranean region.
Using a novel, effective sample processing method, we isolated more than 100 yeast
strains from the investigated samples. The species spectrum of the recovered yeast
strains suggests that olive oil is a specific habitat allowing the occurrence of limited
number of species. Almost all recovered strains belonged to ascomycetous yeasts,
suggesting that the inhibitory compounds of olive oil are more effective against basi-
diomycetous than against ascomycetous yeasts. Numerous isolates represented un-
described yeast species or belonged to species recently described from olive oil. We
described several novel yeast species as well as some higher taxa based on strains
originating from olive oil. We estimated the spoilage potential of the isolates and their
potential impact on the quality of olive oil by investigating their lipolytic activity.
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A gyokérendofiton gombak szdmos névényfaj gyakori szimbionta partnerei, és ko-
z0s jellemzdjiik, hogy az életciklusuk legalabb egy szakaszaban nem okoznak beteg-
ségre utal6 tiineteket a gazdanovényeiken. A melanizalt, szeptalt hifakkal rendelkezé,
gyoOkereket kolonizalé formacsoportot DSE (dark septate endophytes) gombaknak
hivjuk. A DSE gombak gyakori tagjai a gyokérmikrobiomnak. A Periconia fajok, koztiik
az egyik legtdbbet tanulmanyozott DSE gombaval, a P. macrospinosa fajjal, egysziki
novények gyakori gyokérkolonizald partnerei. Munkank soran célul tiiztik ki, hogy
Periconia nemzetségbe tartoz6 DSE gombakat izolaljunk és azonositsunk félszaraz,
fiives homokgyepek és mezdgazdasagi teriiletek egyszik(i novényeirdl. Gyokereket
gyljtottiink magyar csenkeszrol (Festuca vaginata) és homoki arvalanyhajrol (Stipa
borysthenica) a Kiskunsagi Nemzeti Park Fiilophaza melletti homokbuckas tertiletein,
valamint buza (Triticum aestivum) és kukorica (Zea mays) novényekrél az Agrartudo-
manyi Kutatokdzpont martonvasari szant6foldjein. A felszinsterilizalt gyokerekbdl
endofiton gombakat izolaltunk, majd a tisztatenyészetekb6l DNS-t izolaltunk. Az izo-
latumok endofiton tulajdonsagait in vitro tesztekben ellendriztiik; morfolégiai vizsga-
latokat végeztiink kiilonb6z6 taptalajokon, valamint gazdandvény- és habitat-adapta-
ciora vonatkoz6 elemzéseket is végeztiink. A molekularis filogenetikai elemzésekhez 6t
16kuszt, az nrDNS ITS, 28S és 18S régiojat, valamint az RNS-polimeraz I (RPB2) maso-
dik legnagyobb alegységét és a transzlacids elongacios faktor 1-alpha (TEF1-a) génjét
amplifikaltuk és szekvenaltattuk. A filogenetikai elemzésekhez a Periconiaceae csa-
ladba tartozé reprezentans fajok szekvencidit hasznaltuk fel.

A tobb mint 100 Periconia izolatum a molekuldris filogenetikai vizsgalatok soran
harom kladba csoportosult. A harom kladboél kett6 eddig mar ismert fajt (P. macrospi-
nosa és P. circinata) képvisel, azonban a harmadik egy 1j, eddig még leiratlan taxont
reprezental.

A kutatas a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios Hivatal (FK142735, K139026 és Kooperativ Dok-
tori Program C1792177) tAmogatasaval késziilt.
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Diversity and novel lineages of Periconia DSE fungi in natural and
agricultural habitats

Fungal root endophytes are common symbiotic partners of various plant species.
These fungi colonize plants, at least for a part of their life cycle, without causing notice-
able symptoms. Many of these primarily ascomycetous fungi have pigmented hyphae
and are commonly called “dark septate endophytes” (DSE). DSE fungi are widely dis-
tributed and are frequent members of the root microbiome. Periconia species generally
colonize gramineous plants, with P. macrospinosa, being one of the extensively studied
DSE fungi. In the present study we aimed to identify Periconia DSEs from gramineous
plants in semiarid grasslands and agricultural fields.

The roots of Festuca vaginata and Stipa borysthenica were sampled in the semi-
arid grassland of the Great Hungarian Plain near Fiilophaza, and the roots of Triticum
aestivum and Zea mays were sampled in wheat and corn croplands of the Centre for
Agricultural Research in Martonvasar. Isolates were collected from surface-sterilized
healthy roots and the representative isolates were subcultured onto different media
and morphological characteristics were studied. Resynthesis experiments were also
carried out with those isolates. Genomic DNA was extracted and five loci, ITS, partial
28S and 18S regions of nrDNA, translation elongation factor 1-alpha gene (TEF1-a),
and RNA polymerase Il second largest subunit (RPB2), were amplified and sequenced.
Bayesian inference analyses and Maximum likelihood phylogenetic analyses were car-
ried out with representative taxa from Periconiaceae.

More than 100 isolates were gained during the last years, which formed three clades
in the phylogenetic analyses. Beside known species (P. macrospinosa and P. circinata)
one clade represents a novel Periconia taxon. The associations with hosts and habitats
are also discussed.

This research was supported by the National Research, Development and Innovation Office of Hungary
(Projects: FK142735, K139026 and Cooperative Doctoral Program C1792177).

72



VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA DIVERZITAS, OKOLOGIA

VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE DIVERSITY, ECOLOGY

A talajhasznalat hatasa az arbuszkularis mikorrhizagombak glomalin-
termelésére

TAKACS Tiinde, PABAR Sandor, KELEMEN Bettina, MAKO Andras & FUZY Anna

HUN-REN Centre for Agricultural Research, Budapest, Hungary, takacs.tunde@atk.hun-ren.hu

A talajok egészségének megitélésénél meghatarozd szerves szénkészletiik mind-
sége és mennyisége. A talajokban raktarozott szén alapvetd fontossagu a talajtermé-
kenység alakulasaban, befolyasolja a tdpelemek korforgalmat, a talaj szerkezetét, viz-
tarolasi, sziirési és pufferolasi képességét és a talajéldlények miikod6képességét és
sokféleségét. Az arbuszkularis mikorrhizagombak (AM) gazdanovényeik vitalitasara,
fitneszére és a talajszerkezetre gyakorolt kedvez6 hatasa bizonyitott. Az AM gombak
altal termelt glomalin, a talajok szerves szénkészletének jelentds részét képezi. Fontos
C és N raktar, kiemelkedd szerepet jatszik az aggregatumok Képzésében. A tilzott m(-
tragyahasznalat gatolja az AM gombdk és novények szimbiotikus kapcsolatanak kiala-
kulasat, az intenziv és rendszeres talajmiivelés felszabdalja a talajt behal6z6 és a no-
vényeket egymassal 6sszekotd hifahalozatot. Kutatasunk f6 célja kozel hét évtizedes
hidnytragyazasi (N, P, NPK és szerves tragya, Martonvasar, ATK HUN-REN), kukorica-
btiza bikultdras tartamkisérlet talajainak tanulmanyozasa révén képet kapjunk az agrar-
6koszisztémak talajaiban a bennsziilott AM gombakozosségek dsszetételérdl, miiko-
d6képességlikrdl. Tovabba meghatarozzuk az AM gombak hifai altal termelt taxon-
specifikus glikoprotein a glomalin mennyiségét a talajok szerves szénkészletének ala-
kuldsanak vonatkozasdban. Vizsgalataink soran az AM gombak gyokérkolonizacids
paraméterei és a talajok kdnnyen oldhat6 glomalin-tartalma (EE-GRSP) kozott jelentGs
Osszefiiggés nem volt kimutathat6, mig a tdpanyagutanpdtlas tipusa jelentds hatassal
volt a bennszilott AM gombafajok funkcionalitdsara, a kozosség faji 6sszetételére. A
vizsgalt agrarokoszisztémak talajaiban a leggyakoribb AM gombafajoknak a Funneli-
formis mosseae és Rhizophagus intraradices bizonyultak. A F. mosseae és Septoglomus
sp. fajok a hosszutava miitragyahatas indikatorai. A talajok glomalintartalma és a tala-
jok fiziko-kémia paraméterei els6sorban a talajok kémhatasa, nitrogéntartalma, hu-
musz és vizoldhaté humusztartalmanak alakulasa kozott jelentds 6sszefliggést lehe-
tett kimutatni. A talajok pH-janak és némileg felvehet6 foszfortartalmanak (AL-P)
novekedésével a talajok glomalintartalma cs6kkent, mig a humusztartalom, nitrogén-
tartalmak (total N, NH4*-N, NO3-N), és a makroaggregatumok stabilitasa kozott pozitiv
korrelacié volt kimutathato.

A kutatast SA-26/2021 ELKH (HUN-REN) témapalyazat keretében végeztiik, tovabba az MTA Fenntart-
hatd Fejlédés és Technolégidk Nemzeti Program (FFT NP FTA) taAmogatta.
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Effects of the soil use on glomalin production by arbuscular mycorrhizal
fungi

The quality and quantity of organic carbon in soils are a key determinant of soil
health. The carbon stored in soils is essential for soil fertility, affecting nutrient cycling,
soil structure, water storage, filtration, and buffering capacity, and the functionality
and diversity of soil organisms. It has been proven that the arbuscular mycorrhiza
(AM) fungi have a beneficial effect on the soil structure and the vitality and fitness of
their host plants. Glomalin, produced by AM fungi, is a major fraction of the organic
carbon pool in soils. It is an important store of C and N and plays a significant role in
aggregate formation. Excessive fertilizer use inhibits the formation of symbiotic rela-
tionship between AM fungi and plants, while the intensive tillage disrupts the hyphal
network that nets the soil and connects plants. Our main objective is to gain insight
into the composition and functionality of indigenous AM fungal communities in agro-
ecosystem soils by studying the soils of an almost seven decades long maize-wheat
bicultural trial with NPK fertilization (N, P, NPK, and organic manure, Martonvasar,
ATK HUN-REN). Furthermore, the amount of glomalin, a taxon-specific glycoprotein
produced by AM fungal hyphae, is determined in relation to the soil organic carbon
stocks. In our study, no significant correlation was found between the root colonisa-
tion parameters of AM fungi and the readily soluble glomalin content of soils (EE-
GRSP), while the type of nutrient supplementation had a significant effect on the func-
tionality of the native AM fungal species and the species composition of the commu-
nity. In the studied agroecosystems the most common AM fungi species were Funneli-
formis mosseae and Rhizophagus intraradices. Funneliformis mosseae and Septoglomus
sp. are indicators of long-term fertilizer exposure. A significant correlation was found
between the glomalin content of the soils and the physico-chemical parameters, in par-
ticular soil chemistry, nitrogen content, humus and water-soluble humus content. As
the pH and the slightly absorbable phosphorus (AL-P) content of the soils increased,
the glomalin content of the soils decreased, while a positive correlation was found be-
tween humus content, nitrogen content (total N, NH4+-N, NO3-N), and macroaggre-
gate stability.

The research was funded by the Sustainable Development and Technologies National Programme of the
Hungarian Academy of Sciences (FFT NP FTA) and the HUN-REN (SA-26/2021).
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Rekombinans mitokondrialis genommal biré interspecifikus Saccharo-
myces éleszt6hibridek vizsgalata

ANTUNOVICS Zsuzsa & SIPICZKI Matyas

Debreceni Egyetem, Genetikai és Alkalmazott Mikrobiologiai Tanszék, Debrecen - Department of Genetics and Applied
Microbiology, University of Debrecen, Debrecen, Hungary; lepkekutato@gmail.com

A Saccharomyces nemzetség tagjai a legkedveltebb egysejtii eukariéta modellszer-
vezetek kozé tartoznak. A sejtciklus, a génexpresszié-szabalyozas, az 6regedés, a jelat-
viteli utvonalak, az anyagcsere tanulmanyozasa mellett genomikai és evolticids kuta-
tasokban, pl. genomhibridizacidval, kromoszémaszegregacioval és aneuploiditassal
kapcsolatos kutatasok szamara is nélkiilozhetetlenek. A Debreceni Egyetem Genetikai
és Alkalmazott Mikrobiol6giai Tanszékén évtizedek 6ta végezziik kiilonb6z6 borvidé-
kek boréleszt6inek izolalasat, molekularis taxonomiai és tovabbi genetikai vizsgalatat.
[zolalasaink sordn tobbszor interspecifikus Saccharomyces hibrideket/kimérakat is
talaltunk, mely torzsek kialakulasa igen izgalmas folyamat, hiszen mai 6nallé fajként
leirt és biotechnoldgiai szempontbdl is jelentSs S. pastorianus és S. carlsbergensis sor-
élesztdk tobbszoros hibridizacids események eredményeként 1étrejott kiilonallé fajok,
mig a S. bayanus szintén tobb Saccharomyces genom részlettel bir. Laboratériumi ko-
rilmények kozott is elallithaté interspecifikus Saccharomyces hibrid. Tanszékiinkén
S. cerevisiae, S. uvarum és S. kudriavzevii fajok bevonasaval tobbszaz kettds és j6 néhany
harmas hibridet sikertlt el6allitanunk. Genetikai elemzéseik soran a sziil6kt6l 6rokolt
kromoszomakészleteiket, egyedi molekularis markereiket, spéraképzési képességii-
ket és mitokondrialis genomjukat is vizsgaltuk. A Saccharomyces fajoknal a mtDNS
orokl6dése biparentalis: zigotaképzéskor mindkét parosodasban résztvevd partner
mitokondriuma jelen van, de kb. 20 oszt6dasi ciklus utan az egyik sziil6 mtDNS-e fixa-
16dik a sejtekben. Tobb kutatas szerint a mitokondrialis genom jelent6sen befolyasolja
az élesztok stressztlirését, hdmérséklet-érzékenységét, illetve a sterilitas-fertilitas kér-
désében is szerepe van. A mtDNS-ben kiilonb6z6 mutacidk, delécidk torténhetnek, ame-
lyek a respiracio képességének elvesztéséhez vezethetnek. A respiracios képesség el-
vesztésének kovetkezményeként a torzsek fermentalhaté szénforrason lassabban nének,
kisebb telepeket képeznek, mig nem fermentalhaté szénforrason életképtelenek (Petite-
mutansok). Az altalunk izolalt interspecifikus hibridek esetében bizonyos sziil6i torzsek
parositasabol szarmazo hibridutédok mitokondridlis genomjat illetéen tobbszoér meg-
figyeltiik az egyik sziil6 dominancidjat. A tiszta sziil6i mitotipusok mellett jelent&s
mennyiségben sikeriilt valtozatos rekombindns jellegii mitokondrialis genomokat is
izolalnunk S. cerevisiae x S. uvarum Keresztezésbol szarmazo interspecifikus hibridek-
bél. Ezen genomok egy részét sikeriilt megszekvenaltatnunk és a rekombinaciok jel-
lemz4 pontjait azonositanunk. Osszefiiggést talaltunk bizonyos mitokondrialis génekben
tortént rekombinaciok és a hibridek hémérséklet-érzékenysége kozott.

Megfigyeléseink szerint a két sziil6tdl szarmazo, rekombinans mitokondrialis
genommal biré interspecifikus hibridek tobbsége genetikailag nem stabil: kiilonféle
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szegregans utddaik vannak, melyek kiillonb6z6 hémérséklet-érzékenységii és eltérd
méret(i telepeket képeznek. Ezen szegregansok tovabbi molekularis genetikai és fizi-
olégias vizsgalataival Gjabb dsszefliggésekre szeretnénk ravilagitani a mitokondrialis
genom élesztd sejt életében betoltott szerepérol.

A konferencian val6 részvételt a Publikaciés Tudomanytdmogatasi Program tette lehetévé.

Study of interspecific Saccharomyces yeast hybrids with recombinant
mitochondrial genomes

Members of the genus Saccharomyces belong to the most popular eukaryote model
organisms. Besides the investigations on cell cycles, regulation on gene expression,
ageing, signal pathways are essential items in genomic and evolutional experiments:
like genome hybridisation, chromosome segregation or aneuploidity. We have isolat-
ed and done molecular taxonomy and some more genetic analysis of yeasts from dif-
ferent wine regions, from decades at the Department of Genetics and Applied Microbi-
ology. In the course of wine yeast isolation, we often found interspecific Saccharo-
myces hybrids/chimeras. Evolvement of a hybrid is a really exiting progression: a good
example is the lager yeast S. pastorianus and S. carlsbergensis — very important from
biotechnological point of view - which are described like independent species today
but their genome is derived from multiple hybridisation events. Also, the species S.
bayanus possesses polyphyletic Saccharomyces genome parts. It is possible to create
interspecific Saccharomyces hybrids under laboratory conditions. At our department,
we have already successfully prepared hundreds of dihybrids and many triple hybrid
strains involved the species S. cerevisiae, S. uvarum and S. kudriavzevii. During the
genetical analysis, we checked their chromosomal sets inherited from parents, single
molecular markers, spore formation ability and their mitochondrial genome. The
inheritance of mitochondrial DNA is biparental in Saccharomyces: during the zygote
formation both parental mitochondria are presented, but after about twenty cell cycles
one of them became fixed in the cell. According to several studies, the mitochondrial
genome significantly affects the stress-response, thermo-sensitivity, and has role in
fertility-sterility. In the mtDNA several mutations, deletions could be happened lead-
ing to the loss of respiration capability. Due to this loss of respiration capability, strains
growth slower on fermentable carbon source while they are non-viable on non-fer-
mentative carbon source (Petite mutants).

We found the prevalence of one parents’ mitochondria in special crossing types,
when isolated the total mtDNA. Besides the pure parental mitotypes we successfully
isolated several different recombinant-types mitochondrion genomes in the hybrids
arose from S. cerevisiae x S. uvarum crosses. We sequenced them and we identified
the special recombinant hotspots. We found correlation between heat-sensitivity and
mutations inside special genes of the mtDNA. According to our study, the majority of
hybrids with recombinant typed mitochondrial genomes are not stable: they have sev-
eral types of segregants: produce variant sized colonies and are different in temper-
ature sensitivity. With some more genetical and physiological investigation of these
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segregants we would like to find more connections between the mitochondrial genome
and its role in the life of a yeast.

This work was supported by the University of Debrecen Program for Scientific Publication and the Slovak
Research and Development Agency grant (APVV 22-0144).
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Harzianum kladba tartoz6 Trichoderma gombatorzsek altal termelt bio-
légiailag aktiv peptaibolok vizsgalata

BALAZS Déra, NAGY Mirtill, SZEKERES Andras, ROZSNYOI Akos, TERNA Gergd, VAG-
VOLGYI Csaba, TYAGI Chetna, MARIK Tamas & KREDICS Laszl6

Szegedi Tudomdnyegyetem, Természettudomdnyi és Informatikai Kar, Biolégia Intézet, Mikrobiologiai Tanszék, Szeged
- Department of Microbiology, Institute of Biology, Faculty of Science and Informatics, University of Szeged, Szeged,
Hungary; dora.balazs91@gmail.com

A szélsGséges idGjarasi viszonyok és szélesebb kérben elterjed6 névénypatogén
mikroorganizmusok elleni védekezésben 1j megkozelitésekre van sziikség. A Tricho-
derma fonalasgombafajok szamos kedvez6 tulajdonsaguknak készonhetSen egyre je-
lent6sebb szerepet kapnak a biol6giai névényvédelemben, masodlagos anyagcsereter-
mékeik, koztiik a peptaibolok pedig 1j megoldast kinalhatnak a vegyszerek hasznala-
tdnak mérséklésére. A peptaibolok rovid, antibiotikus hatassal rendelkez6 peptidek,
melyek 6sszekapcsolddva ioncsatornakat hoznak 1étre a sejtmembranban, ezaltal fejt-
ve ki sejtroncsolé hatasukat. Munkank soran nyolc, Harzianum kladba tartoz6 Tricho-
derma torzs peptaiboltermelését vizsgaltuk meg HPLC-MS maédszer segitségével. Nagy-
talcas tenyészetek és preparativ HPLC segitségével peptaibolkivonatokat allitottunk
tion, MIC, mg/ml) értékét 12 Gram-pozitiv és Gram-negativ baktériummal szemben
hataroztuk meg, tovabba négy névénypatogén gombatorzzsel szemben vizsgaltuk meg
a novekedéslassitd hatasukat (effective concentration, EC, mg/ml). Szamos uj, 17 és
18 aminosav hosszusagu szekvenciat hataroztunk meg, melyek a trichokindin és tri-
chorzin peptaibolcsoportokba tartoznak. A peptaibolkivonatok Gram-pozitiv baktéri-
umtorzsekkel szemben kifejtett hatasuk mellett Gram-negativ baktériumokkal szemben
is aktivitdst mutattak, tovabba a ndvénypatogén gombak esetében is névekedéslassitd
hatast fejtettek ki. A Trichoderma torzsek altal termelt peptaibolok atfogé vizsgalata
mélyebb betekintést nyujthat a kifejtett aktivitdsuk hattérmechanizmusaba, tovabba
segitheti a jovében az aktiv peptaibolokat termeld torzsek gyors és célzott kivalasztasat
mezbgazdasagi célokra.

A munka a Kulturalis és Innovéci6s Minisztérium Uj Nemzeti Kival6sag Prf)gramjénak a Nemzeti Ku'tatési,
Fejlesztési és Innovacids Alapbdl finanszirozott szakmai tAmogatasaval (UNKP-23-4-SZTE-544 és UNKP-

23-4-SZTE-643), valamint az Interreg VI-A IPA Magyarorszag-Szerbia Program FERTILEAVES (HUSRB/
23S/11/027) projektjének tdmogatasaval késziilt.

Examination of biologically active peptaibols produced by Trichoderma
strains from the Harzianum clade

New research directions are needed to find protection against extreme weather
conditions and emerging plant pathogenic microorganisms. Due to their many
favourable properties, filamentous fungal species from the genus Trichoderma play an
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increasingly important role in biological plant protection. Their secondary meta-
bolites, including peptaibols, can offer a new solution to reduce the use of chemicals
in agricultural applications. Peptaibols are short peptides with an antibiotic effect,
which attach and create ion channels in the cell membrane of other microorganisms,
thereby exerting their cell-destructive effect. During our work, the peptaibol produc-
tion of eight Trichoderma strains belonging to the Harzianum clade of the genus were
investigated using the HPLC-MS method. Peptaibol extracts were prepared using large-
scale plate cultivation and preparative HPLC. The value of the minimum inhibitory
concentration (MIC, mg/ml) of the extracts was determined against 12 Gram-positive
and Gram-negative bacterial strains, furthermore their values of growth-slowing effect
(effective concentration, EC, mg/ml) were examined against four plant pathogenic fun-
gal strains. Several new sequences of 17 and 18 amino acids in length were deter-
mined, which belong to the peptaibol groups Trichokindin and Trichorzin. In addition
to their effect against Gram-positive bacterial strains, the extracts also showed activ-
ity against Gram-negative bacterial species, and also exerted a growth-slowing effect
in the case of plant pathogenic fungal strains. A comprehensive study of the peptaibol
compounds produced by Trichoderma strains can provide a deeper insight into the
background mechanism of their expressed activity and may also help in the future to
select strains producing active peptaibols for agricultural purposes.

The research is supported by grants UNKP-23-4 -SZTE-544 and UNKP-23-4-SZTE-643 from the New
National Excellence Program of the Ministry for Innovation and Technology from the source of the Nati-

onal Research, Development and Innovation Fund, and by the project FERTILEAVES (HUSRB/23S/
11/027. Hungary-Serbia IPA Cross-border Co-operation Programme).
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Egy sotét szeptalt endofiton (DSE) gomba kldrozott izokumarinjai - bio-
aktivitas és brominacio

CSIKOS Sandor?, KRASZNI Martaz, TOTH Gerg62, LAKATOS Levente3+4, BOSZE Szilvia3,
PALYI Bernadett4, DARAZS Annal5, NEMETH Z. Marks, BOLDIZSAR Imrel” & KOVACS
M. Gaborwé

1Eé6tvos Lordnd Tudomdnyegyetem, Biologia Intézet, Névényszervezettani Tanszék, Budapest - Department of Plant Anato-
my, Institute of Biology, E6tvés Lordnd University, Budapest, Hungary

2Semmelweis Egyetem, Gyégyszerészi Kémiai Intézet, Budapest - Department of Pharmaceutical Chemistry, Semmelweis
University, Budapest, Hungary

3Eé6tvés Lordnd Tudomdnyegyetem, Magyar Kutatdsi Hdlézat, HUN-REN-ELTE Peptidkémiai Kutatécsoport, Budapest -
HUN-REN-ELTE Research Group of Peptide Chemistry, Hungarian Research Network, Eétvés Lordnd University, Budapest,
Hungary

*Nemzeti Népegészségiigyi és Gydgyszerészeti Kozpont, Budapest — National Center for Public Health and Pharmacy, Buda-
pest, Hungary

SRévai Miklés Gimndzium, Gyor - Révai Mikldés High School, Gydr, Hungary

SHUN-REN Agrdrtudomdnyi Kutatékézpont, Novényvédelmi Intézet, Budapest — Plant Protection Institute, HUN-REN Centre
for Agricultural Research, Budapest, Hungary

’Semmelweis Egyetem, Farmakognéziai Intézet, Budapest - Department of Pharmacognosy, Semmelweis University,
Budapest, Hungary

Az endofiton gombak szdmos masodlagos metabolit termelésére képesek, melyek-
nek jelentds bioaktivitasa is lehet. A sotétszeptalt endofitonok (DSE) széles kdrben
elterjedt, gyokérkolonizal6 gombak, amelyek leginkdbb (fél)szaraz tertileteken gya-
koriak, emellett hatéanyagok és értékes enzimek kiaknazatlan forrasait jelenthetik. A
Periconia macrospinosa egy gyakran el6fordulé DSE gomba, mely tobbek kozott a 6-
hidroxi-mellein klérozott szarmazékait termeli. Ezen vegytiletek bioaktivitasa és bio-
szintézisének utja ismeretlen. Célunk volt ezen metabolitok bioaktivitadsanak és bio-
szintézisének vizsgalata. A metabolitokat preparativ, nagy teljesitményti folyadékkro-
matografiaval tisztitottuk, szerkezetiiket pedig magneses magrezonancia (NRM) tech-
nikaval igazoltuk. Vizsgaltuk a vegytliletek n6vényekre gyakorolt hatasait békalencse
novekedésén és citotoxicitasukat emberi és f6emlés sejteken. A gomba genomjaban
azonositottuk a lehetséges bioszintetikus génklasztert (BGC), melynek miikodésének
elemzéséhez kiillonb6z6 molekularis biolégiai modszereket alkalmaztunk. Mivel a
halogenazok hasznosak lehetnek az ipar szamara, tovabb vizsgaltuk, hogy a gomba
képes-e mas halogéneket (pl. brém) beépiteni a klor helyett, ha azok jelen vannak a
taptalajban. Kimutattuk, hogy a gomba felhasznalta a brémot, és egy Uj bromos 6-
hidroxi-mellein-szarmazékot azonositottunk.

A projektet NKFIH K-135712, VEKOP-2.3.3-15-2017-00020 és CELSA palyazatok tAmogattak.

Bioactivity and bromination of chlorinated isocoumarins produced by a
dark septate endophytic (DSE) fungus

Fungal endophytes are known to produce a wide range of secondary metabolites
(SMs) with potential bioactive properties. Dark septate endophytes (DSE) are wide-
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spread root colonising fungi that are frequent in some environments; they are consid-
ered unexploited sources of SMs and valuable enzymes. Periconia macrospinosa, a
widely distributed pleosporalean DSE fungus, produces chlorinated polyketides de-
riving from 6-hydroxymellein with unknown bioactivity and biosynthesis pathways.
We aimed to test the bioactivity of these SMs and to better understand their biosyn-
thesis. We purified the metabolites using preparative high-performance liquid chro-
matography and their structures were proved by nuclear magnetic resonance (NRM)
technique. The effects of the compounds were tested in various bioassays, such as duck-
weed growth and human and non-human primate cell cytotoxicity assays. We identi-
fied the putative biosynthetic gene cluster (BGC) in the genome of the fungus. Different
molecular biological methods were applied for a better understanding of the BGC. Since
halogenases can have biotechnological importance, we further studied whether the
fungus can substitute chlorine for other halogens (e.g. bromine) if they are present in
the medium. We proved that the fungus is capable to incorporate bromine, and a new
brominated 6-hydroxymellein derivative was successfully identified.

This work was supported by grants NKFIH K-135712, VEKOP-2.3.3-15-2017-00020 and CELSA.
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Az Aspergillus fumigatus vas anyagcseréjében megfigyelhet6 valtozasok
kombinatorikus stresszkisérletekben

EMRI Tamas!?, ANTAL Kéroly3, GILA Barnabas!#, VARGA Kinga'#, PAKOZDI Klaudial#,
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A humanpatogén gombak virulenciajat vasanyagcseréjiik hatékonysaga alapve-
téen meghatarozza. Az emberi szervezetben uralkodé vashidnyos koriilmények (nut-
ritional immunity) kézott a vas anyagcserének megfelel6 mennyiség(i vasat kell bizto-
sitania a névekedéshez, az oxidativ és az oxigénlimitacios stresszek lekiizdéséhez, és
meg kell tudnia védeni a gombat az esetlegesen fellépd vastuladagolas okozta stressz-
tol is. A gomba alkalmazkodasat egy adott stresszhez jelentésen befolyasoljak a te-
nyésztési koriilmények és az esetlegesen jelenlévé masodlagos stresszhatasok. Emiatt
in vitro vizsgalatok segitségével nehéz megjdsolni a gomba in vivo viselkedését. Az in
vivo vizsgalatoknak ugyanakkor technikai és etikai korlatai vannak. Egy lehetséges
alternativ megkozelitési modot a kombinatorikus stresszvalaszok vizsgalata jelent:
tobbféle tenyésztési koriilmény kozott, tobbféle stresszor jelenlétében vizsgaljuk a
gomba viselkedését, hogy atfogd képet kapjunk stresszvalaszairdl és megtalalhassuk
alkalmazkodé képességének gyenge pontjait.

Ajelen prezentacioban kombinatorikusan alkalmazott szénforras-limitaciés, oxi-
dativ, vaslimitaciés és vastuladagolasos stresszkezelések hatasara az Aspergillus
fumigatus transzkriptomdaban bekovetkezett valtozasok tanulsagait foglaljuk 6ssze. Az
eredmények ismertetésekor nagy hangsulyt fektetlink a vasanyagcserében bekovet-
kezett valtozasok bemutatasara és kitériink a sodB (mitokondridlis szuperoxid diz-
mutaz), meaB és zipB (transzkripcids faktor) gének jelentdségére is.

A kutatds finanszirozasa az aldbbi palyazatok segitségével valosult meg: NKFIH K131767, TKP2021-
EGA-20, HUN-REN Magyar Kutatasi Hal6zat.

Changes in iron metabolism of Aspergillus fumigatus in combinatorial
stress experiments

The virulence of human pathogenic fungi is largely determined by the efficiency of
their iron metabolism. Under the iron-deficient conditions of the human body (nutri-
tional immunity), iron metabolism must provide sufficient iron for growth, to cope
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with oxidative and oxygen limitation stresses and to protect the fungus from the stress
of possible iron overload. The adaptation of a fungus to a given stress is significantly
influenced by the growing conditions and the possible presence of secondary stress
effects. This makes it difficult to predict the in vivo behavior of the fungus using the
data of in vitro experiments. However, in vivo studies have technical and ethical limita-
tions. A possible alternative approach is to investigate combinatorial stress responses:
the behavior of the fungus is studied under multiple culture conditions in the presence
of multiple stressors to obtain a comprehensive picture of its stress responses and to
identify weaknesses in its adaptive ability.

In this presentation, we summarize the lessons learned from transcriptome
changes induced by combinatorically applied carbon source limiting, oxidative, iron
limiting and iron overload stress treatments in Aspergillus fumigatus. The results are
presented with emphasis on the description of changes in iron metabolism and the
significance of the sodB (mitochondrial superoxide dismutase), meaB and zipB (tran-
scription factor) genes are also discussed.

Project no. TKP2021-EGA-20 has been implemented with the support provided by the Ministry of Cul-
ture and Innovation of Hungary from the National Research, Development and Innovation Fund, financed

under the TKP2021-EGA funding scheme. The research was financed by the NRDIO (Hungary), project
no. K131767.
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Megismerni, elrontani, létrehozni: a spoéraképzést meghatarozo ismeret-
len gének feltérképezése és sporamentes gombatorzsek célzott fejlesztése
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A bazidiumos gombak termdétestfejlédésének végsd és legfontosabb allomasa a
meiotikus sporak képzése. Beltéri termesztés esetén azonban a nagymennyiségili spéra
szamos problémahoz vezethet, mivel belélegezve a sporak sulyos tiidébetegséget okoz-
hatnak a gombaszed6k korében, eltomithetik a szell6z6rendszert és a természetbe ki-
jutva potencidlis 6kolégiai kockazatot jelenthetnek. A kereskedelmi forgalomba hoz-
hat6 spoéramentes laskatorzs (SPOPPO) esetében a spdrak hidnya a termétestek nem
kivant deformitasaval tarsul. Uj, spéramentes torzsek célzott elallitasahoz elenged-
hetetlen a spéraképzést szabalyozé genetikai haldzat részletes feltarasa, kivaltképp a
posztmeiotikus eseményekét, ami bazidiumos gombakban jorészt még ismeretlen. A
sporulaciéban részt vev géneket Coprinopsis cinerea-ban (tragyatintagomba) tanul-
manyoztuk, mivel gyors novekedése és konnyti fenntarthatésaga laboratériumi koriil-
mények kozott a spéraképzés nagyfokd szinkronitasaval egytitt idealis modellorga-
nizmussa teszi a sporulacié nagyfelbontasu vizsgalatahoz. A sporaképzés molekularis
folyamatait RNS-szekvenalassal vizsgaltuk, harom egymast kovetd fejlédési stadiumban,
kezdve a meiozis 1. fazisanak végétol egészen a spoérakezdemények felfuvodasaig. Ez-
zel a transzkriptomikai analizissel betekintést nyerhettiink a mei6zison tul az azt ko-
vet6 folyamatokba is. A magas dusuldst mutaté génfunkcidk alapjan a sporaképzés
soran tobbek kozott intenziv sejtfalszintézis és -atrendezddés mehet végbe, szamos
transzportert kodold gén felilexpresszalodik, tovabba a ferritinek sporafelfiavodas
kézben mutatott rendkiviil magas expresszioszint emelkedése miatt elképzelhetd a
vasionok sporakban valé felhalmozodasa. Mindezen tul, az adatsor értékes forrasa lehet
tovabbi olyan géneknek, amik elengedhetetlenek a spoéraképzéshez, igy ezek igéretes
jeloltek lehetnek ipari spéramentes torzsek fejlesztésére. Ezt bizonyitando, kivalasztot-
tunk harom ismeretlen funkci6ju vagy annotalatlan génjeloltet, amik expresszidszintje
jelent6sen megemelkedik a posztmeiotikus stddiumban és magasan konzervalt mas
bazidiumos fajokban is. A génjeldlteket CRISPR/Cas9 rendszerrel {itottiik ki, ami olyan
spéramentes vagy sporaszegény C. cinerea torzseket eredményezett, amik termétestei
nem mutattak tovabbi morfoldgiai elvaltozasokat. A kilitott gének ortoldgjai olyan,
ipari termesztésbe is bevont ehet6 gombafajokban is jelen van, mint amilyen a kései
laskagomba (Pleurotus ostreatus), igy ezek a gének igéretes jeldltek lehetnek ipari
sporamentes torzsek célzott fejlesztésére.
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Decipher, disrupt, develope: identifying the unknown genetic background
of sporogenesis for the targeted construction of novel sporeless mush-
room strains

The final and most important phase in the development of mushroom fruiting bod-
ies is the production of meiospores. However, when grown indoors, excessive spore
production can lead to various problems, such as respiratory diseases in workers, clog-
ging of ventilation systems and potential ecological risks. Consequently, there is a sub-
stantial demand from the industry for sporeless mushroom strains. In the case of the
commercially available sporeless oyster mushroom strain (SPOPPO), the absence of
sporulation was accompanied by unintended morphological alterations in the fruiting
bodies. Targeted generation of novel sporeless strains requires a deeper understanding
of the genetic background controlling the sporulation process, especially the less well-
studied postmeiotic phases of sporulation. To study the genes related to sporulation,
we used Coprinopsis cinerea (grey inkcap) as a model basidiomycete. Its rapid growth,
relatively easy maintenance under laboratory conditions and high synchrony during
spore development make it an ideal model for the detailed investigation of sporulation.
We examined sporogenesis using RNA-Seq, including three developmental stages,
ranging from the end of meiosis phase 1 to the inflation of spore initials. The transcrip-
tomic analysis allowed us to gain insights into the meiotic process and subsequent mol-
ecular events. The highly enriched gene functions indicate that during sterigma formation
and spore inflation, intensive cell wall synthesis and restructuring takes place, numerous
transporters are upregulated and due to the high expression level of ferritins probably
a considerable amount of iron ions accumulate in the spores. Furthermore, our dataset
proved to be suitable for the identification of candidate genes essential for sporula-
tion, providing a valuable resource for the development of industrial sporeless strains.
Testing this concept experimentally, we identified three genes with unknown functions
that are not yet annotated, whose expression levels increase significantly in postmeiotic
stages and that are highly conserved in other basidiomycetes. We disrupted these
candidates using the CRISPR/Cas9 system, resulting in C. cinerea strains with reduced
or absent spore production and no other visible morphological defects. The orthologs
of these genes are present in the genomes of important edible mushroom species such
as Pleurotus ostreatus and may therefore serve as promising candidates for the targeted
development of sporeless fungal strains for industry.

Prepared with the professional support of the Doctoral Student Scholarship Program of the Co-operative

Doctoral Program of the Ministry of Innovation and Technology financed from the National Research,
Development and Innovation Fund. KDP-17-4/PALY-2021.
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Nagygombak anyagainak bioaktivitas alapu szétvalasztasa kétrétegii SPE-
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A gombak specidlis masodlagos anyagcseréje lehet6vé teszi olyan vegyiiletek 1étre-
jottét, melyek egyediilalléak a természetben, ilyenek példaul a kiilonb6z6 gliikkanok,
lektinek, sztaninok, a kresztin, vagy a kiilonb6z6 béta-karbolin szarmazékok. Ezen ve-
gyliletek igen kis mennyiségben taldlhatoak meg a gomba termétestében, igy a kimu-
tatasukhoz hatékony és szelektiv dusitasra van sziikség.

Kutatasunk soran, a kiilonb6z6 gombakbdl szarmazo bioaktiv vegyiiletek gyors,
kétrétegli szilard fazisa extrakciojat (SPE) és elvalasztasat dolgoztuk ki. A modszer
két1épésben valasztja szét az anyagokat a bioaktivitasuk szerint, aminek a hatterében
a kémiai szerkezeti sajatossagok jatszanak kulcsszerepet, mivel az antioxidansok jel-
lemzéen jol oldédnak vizben, mig a kiilonb6z6 antimikrobialis hatassal rendelkezd
molekulak jéval apolarisabb karaktertiek. Az SPE alapti mddszer hatékonyan valasztja
szét a bioaktivitassal rendelkezd vegylileteket, mikozben jelent6sen mérsékli a matrix
anyagok okozta interferenciat.

A modszert ez idaig metanolos kivonatok esetében alkalmaztuk; a médszer ma-
gaba foglalja az extrakciot, az aktivitdst mutaté anyagok detektalasat vékonyréteg-kro-
matografidhoz csatolt direkt bioautografiaval, az SPE elvalasztast és ez utobbi sikeres-
ségének monitorozasat is. Az elsddleges anyagcseretermékek (zsirok, cukrok, fehérjék)
jelenléte a mintaban, elfedheti és akadalyozhatja a komponensek detektalasat. Az al-
talunk alkalmazott modszer szelektiven dusitja a bioaktiv vegyiiletek mennyiségét, mi-
kozben a zavaré komponensek jelentds részétol elvalasztja. A kétrétegii SPE modszer
eredményei alapjan az eljaras hatékonyan képes az antioxidans és az antimikrobialis
hatasu vegyiiletek szeparalasara és dusitadsara, nem csak a bazidiumos, hanem az asz-
kuszos nagygombadk kivonatai esetében is. A mdédszernek hatranyai koziil a toltetre
vihetd korlatozott mintamennyiség a legjelent6sebb. Mar a kis mértékben tulterhelt
toltet esetében is szamolni kell a bioaktiv anyagok mellett jelen 1év6 zavard matrix-
anyagok egylittes leold6dasaval, igaz, csupan kis mennyiségben. A mddszer eldnye vi-
szont, hogy a gombakra jellemzé magas viztartalom (85-90%) mellett is képesek lehe-
tlink akar egyetlen termdtestbdl is detektalhaté mennyiségii bioaktiv anyagot kinyerni,
ezaltal pedig alkalmas kiilonb6z6 el6kisérletek elvégzésére, vagy akar egy fajhoz tar-
toz6, de mas él6helyeken gyijtott gombatermotestek gyors 6sszehasonlitasara is, mivel
aminta abszolit mennyisége nem lesz korlatozo tényezd. Osszefoglalva, a kifejlesztett
SPE moédszer igéretes megkozelités a bioaktiv vegytiletek elvalasztasara és dusitasara
a nagygombamintakbol. Sokoldalisaga és hatékonysaga értékes eszkozzé valhat a

86



gombak metabolizmusanak kutatidsiban és analitikai alkalmazasokban. A mddszer
tovabbi optimalizalasa és validalasa tovabb segitheti a kiilonb6z6 mikolégiai vizsga-
latok soran valé alkalmazasat.

Bioactivity-based separation of macrofungi compounds with dual-layer
SPE

The distinctive secondary metabolism of macrofungi enables the formation of com-
pounds unique in nature, such as various beta-glucans, lectins, stannins, krestin, and
beta-carboline derivatives. These are sometimes present in minute amounts in the
mushroom body, and for their effective detection and enrichment, it is necessary to
use suitable methods.

In our research, a rapid, dual-layer solid-phase extraction (SPE) and separation of
bioactive compounds of macrofungi were performed. The method provides the sepa-
ration of the bioactive compounds according to bioactivity in two steps, as the chemi-
cal structure of these groups playing a pivotal role. The antioxidant molecules are
typically highly soluble in water, while molecules with various antimicrobial effects
have much more nonpolar characteristics. With the developed SPE-based method the
compounds with bioactivity can be effectively separated while significantly reducing
interference from other substances.

The method has been applied to methanol extracts of fungi and includes extrac-
tion, SPE separation, and detection of bioactive compounds thus monitoring the progress
of separation by thin layer chromatography-direct bioautography. The presence of
primary metabolites (fats, sugars, proteins) in the sample can make separation and
detection of valuable components challenging - by the so-called masking effect. The
results of the dual-layer SPE method suggest that the procedure is effective for the se-
paration and enrichment of compounds with antioxidant and antimicrobial activities
while removing a significant proportion of interfering components, not only in extracts
of basidiomycetes but also in those of ascomycetes.

Besides the advantages, the most significant drawback of the method is the limit-
ed loadability of the dual-layer SPE. Even with a slight overload, elution of the inter-
fering compounds can be expected, but in small amount. The advantage of this method
is that it is possible to obtain detectable quantities of bioactive minor components
from a single fruiting body. Therefore, the developed method is suitable for different
preliminary experiments or for rapid comparison of fruiting bodies of the same species
collected in various habitats, provided that the absolute volume of the sample is not a
limiting factor.

In summary, the developed SPE method represents a promising approach for
separation and enrichment of bioactive compounds from mushroom samples. Its ver-
satility and efficiency could make it a valuable tool for fungal metabolomics research
and analytical applications. Further optimisation and validation of the method could
enhance its applicability in various mycological studies.
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A bazidiumos gombak termétestei dikarionos hifakbdl allnak, melyek szeptumai
kozt tobbnyire kettd, a két sziil6tél szarmazo sejtmag talalhaté. Ezaltal a hifak hetero-
karionos természete megteremti a lehet6ségét, hogy a két sejtmag eltéré mértékben
jaruljon hozza a génexpresszidhoz. Kis szamu irodalmi adat alapjan bazidiumos gom-
bakban a legtobb gén egyenlé mértékben (EE) fejez6dik ki a két sejtmagbdl, amig az
allélspecifikus expressziot (ASE) mutatok gén szinten szabalyozottak. Ugyanakkor az
ASE hatterében hiz6d6 pontos genetikai mechanizmus, a term6testképzésben betol-
tott szerepe vagy a lehetséges hasznositasa a torzs nemesitésben még nem feltartak.
A PC9 és PC15 Pleurotus ostreatus monokarion torzsek teljes genomjanak ismerete,
valamint az ezekbdl leszarmazott NOO1-es dikarion torzs termétest fejlédési sorozatan
végzett szal-specifikus teljes RNS-szekvenalas lehetdséget nyujtott az ASE morfogene-
zisben betoltott szerepének vizsgalatara.

Az NOO1 torzset vizsgalva, 2626 gén (25,2% a kifejez6d6 géneknek) mutatott
allélspecifikus expressziot. Az ASE gének tobbségére jellemzd volt, hogy egy adott gén
kifejez6dése soran minden fejlédési stadiumban ugyanaz a sziil6i allél dominalt. Az
ASE gének upstream gén régidjaban talalhaté szignifikdnsan magasabb szekvencia
divergencia és gyengébb szelekcié arra utal, hogy az ASE az allélek eltéré prométer
régioival magyarazhatd. Génkordusulasi elemzéssel kimutattuk, hogy a fiatal vagy
nemrég duplikalédott gének kozott taldljuk a legtobb ASE-t mutaté gént. Mivel a fiatal
génekre jellemzG6en kisebb szelekcid hat, mint a konzervaltakra, feltételezésiink szerint
az ASE neutralis médon jelenik meg a transzkriptomban, és nem tekinthetd egy adaptiv,
funkcidval bir¢ jelenségnek. Ugyanakkor az ASE magyarazhatja az egyes torzsek kozotti
fenotipusos eltéréseket, ezt a torzsnemesitésben kihasznalva a termesztésben fontos
jellegek genetikai hatterének megismerését teheti lehetévé. Kiilonosen érdekes lehet
az ASE vizsgalata az intraspecifikus hibridek esetén, ahol jelentds szamu gén rendel-
kezhet eltérd cisz-regulacioval.

Az eredményeink Kiterjesztése végett, tobb P. ostreatus komplexbe tartoz6 vad és
ipari hibrid torzset (hat monokarion, kilenc dikarion) készitettiink el6 teljesgenom-
szekvenalasra. A dikarionok szilil6i monokarionjait protoplasztalassal nyertiik vissza,
hogy azokat keresztezve minél nagyobb fenotipusos varianciat lefedd, ismert genomi
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hatter( adatsort kapjunk. Ezen adatsor egyediilallg lehetGséget nyajthat annak meg-
valaszolasara, hogy a fenotipusos kiilonbségek mennyiben magyarazhatéak genomi (pl.
nukleotid-, képiaszam-variansok), génexpressziobeli vagy cis-transz regulacidbeli
(ASE) kiilonbségekkel, illetve, hogy ASE-vel miként kévethet6 a beltenyésztésilerom-
14s vagy hibridizacié elénye a laskagomba nemesités soran.

Allele specific expression during fruiting body formation in Pleurotus
ostreatus

The mycelia in the fruiting body of Basidiomycota fungi are composed of dikary-
otic cells, containing mostly two nuclei, originating from two parental strains. The
heterokaryotic nature of hyphal cells opens the possibility for the two nuclei to con-
tribute differently to gene expression, with one transcribing the given gene more actively
than the other. Based on a few studies on Basidiomycota species, most of the genes show
equal expression (EE) from the two nuclei, while those genes which show allele spe-
cific expression (ASE) were regulated at the gene level. However, the exact genetic
mechanism that generates ASE and its significance in the fungus’ life, or the potential
of involving ASE in breeding remained elusive.

The availability of the genomes of both parental monokaryons of Pleurotus ostre-
atus (PC15 and PC9) as well as new strand-specific RNA-Seq data across fruiting body
development, allowed us to analyse the ASE during fruiting body morphogenesis of P.
ostreatus. Analysing the P. ostreatus strain N0O01, we found that 2,626 genes (25.2%
of expressed genes) show ASE, the vast majority of them being expressed predom-
inantly from one of the parental alleles in every developmental stage. In addition, the
significantly higher difference and weaker selection in upstream regions of ASE than
EE genes implied that promoter divergence could cause these different expression pat-
terns. Gene age enrichment and trend analyses proved that ASE was characteristic of
young or recently duplicated genes. Since, young genes are known to be under weaker
evolutionary constraint than conserved ones, it is possible that ASE arise neutrally in
the transcriptome. Therefore, ASE may be a tolerated, rather than an adaptive phe-
nomenon in fungi similarly to other organisms. At the same time, ASE can explain pheno-
typic differences of strains. Therefore, ASE may have important implications in mush-
room breeding, where intraspecific hybrids harbouring different cis-regulatory alleles
may result strains with industrially relevant phenotypes.

To validate our results in many strains, we also obtained wild and commercial
strains of P. ostreatus complex (6 monokarions, 9 dikarions) and prepared them for
long read whole genome sequencing. With protoplastation we re-generated parental
strains and crossed them with each other to establish a high range of phenotypic vari-
ance with known genomic background. This dataset could provide the opportunity to
answer the question to what extent we can explain phenotypic differences with ge-
nomic (e.g. single nucleotide, copy number variation), gene expression or cis-trans
regulation (ASE), as well as how we can explain inbreeding depression and outbreeding
enhancement with ASE in Pleurotus breeding.
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A pulcherriminsav a cyclo(L-leucyl-L-leucyl) dipeptid szarmazéka. Szamos bak-
térium-nemzetség és néhany éleszt6faj képes termelni. Két hydroxamate csoportjanak
koszonhet6en pulcherrimint, egy szines, vizben oldhatatlan komplexet képez Fe3+ io-
nokkal. A reakcid lejatszodhat a sejteken beliil és azokon kiviil is, mivel a pulcherri-
minsav kijut a kdrnyezetbe is. A pulcherrimin sejten beliili felhalmoz6dasa s6tétpirossa
(pigmentaltta) teszi a telepet. Sejten kiviili képz&dése pigmentalt gytiriit hoz létre a
telep koriil. Mivel sok sejten beliili folyamat igényel vasat, a pulcherriminsav vasle-
kot6 reakcidja hatranyosan befolyasolja sok mikroorganizmus szaporodasat. Ennek a
mikrobaellenes aktivitasnak koszonhet6en a pulcherrimin-termel6 élesztoket fel lehet
hasznalni biologiai szerként a névénypatogén gombakkal szemben a betakaritas el6tti
id6szakban és a termés tarolasa soran. Metschnikowia pulcherrima a leghatékonyabb
pulcherriminsav-termel§ az éleszt6gombak kozott.

Nagyszamu, kiilonb6z6 természetes forrasbdl szarmazd izolatum vizsgalata soran
észrevettiik, hogy pulcherrimin-termelésiik instabil volt. Telepeik gyakran tartalmaz-
tak pulcherrimin-termeld (pigmentalt) és pigmentmentes szektorokat. Mindkét szektor
sejtjei olyan telepeket (klonokat) képeztek, amelyek szegregaltak hosszabb idej{i inku-
bacio soran. A jelenség mogotti mechanizmusok feltarasa érdekében, egysejtbol fejl6dé
klonok 18 egymast kovetd generacidit hoztuk létre egy olyan torzsbdél, amelynek a
genomszekvenciaja ismert volt. A klonok tobbségének sejtjeiben pigmentalt és pig-
mentmentes részek (szektorok) képzdédtek. Sok szektorban visszakapcsolas is lejat-
szddott. A klonon beliili megfordithaté BE-KI kapcsolas emlékeztet a pozicideffektus-
variegaciora, egy epigenetikai jelenségre, ami ismert pl. a Drosophila-ndl és a Saccha-
romyces-nél, és heterokromatin-szer( struktirak valtozasainak a kovetkezménye. Noha
a KI-BE atvaltasok magas gyakorisaga miatt kevéssé valoszini, hogy helyspecifikus
mutaciok allnanak a hattérben, mégis megszekvenaltuk a kiindulasi torzs és egyes klo-
nok PULZ génjét (ami a pulcherriminsav bioszintézisének utols6 1épéséhez sziikséges
enzimet kddolja). A szekvenciak azonosak voltak, bar mindegyikben bizonytalan nuk-
leotidok fordultak el6 azonos poziciokban (dimorf helyek). Az azonossaguk a rever-
zibilis mutacidk szerepe ellen szdl. A dimorf helyek arra utalnak, hogy a sejtek egynél
tobb PULZ génnel rendelkeznek. A heterozigbtasag megerdsitése érdekében DNS-
molekuladkat klonoztunk és szekvenaltunk a PUL2 amplifikdtumokbdl. A klénozott
szekvencidk nem tartalmaztak dimorf helyeket, de eltértek egymastdl azokon a helye-
ken, amelyek dimorfok voltak a nem-klénozott szekvenciakban. Erdekes médon, egyik
klénozott szekvencia sem volt azonos a genomszekvencia PULZ szekvencijaval. Az
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eltérés valdszinii oka az, hogy a genomszekvencia a haploid assembly méodszerével
késziilt, ami a homolog gének szekvencidjat egy konszenzus-szekvencidba olvasztja
Ossze. A genomszekvencia PULZ szekvencidja egy ilyen miitermék lehet.

Epigenetics in the regulation of pulcherriminic acid synthesis in
Metschnikowia

Pulcherriminic acid is a hydroxamic acid derivative of the cyclic dipeptid cyclo(L-
leucyl-L-leucyl) produced by certain genera of bacteria and a few yeasts. It harbours
two hydroxamate groups and forms pulcherrimin, a coloured water-insoluble complex
with ferric ions. The reaction can take place within the cells and also extracellularly
because the pulcherriminic acid can be secreted into the environment. The accumu-
lation of pulcherrimin in the cells turns the colony dark red (pigmented), whereas its
formation outside the cells produces a pigmented halo in the medium around the
colony. Since iron is required for many cellular processes, its immobilisation by the
reaction with pulcherriminic acid adversely affects the propagation of many micro-
organisms. Due to this antimicrobial activity the pulcherrimin-producing yeasts can
be used as biological agents against plant pathogens in the preharvest stage and during
storage. By far the most efficient pulcherrimin-producer among yeasts is Metschni-
kowia pulcherrima.

When comparing large numbers of isolates from various natural sources, we no-
ticed that their pulcherrimin production was unstable. The colonies frequently con-
tained pulcherrimin-producing (pigmented) and pigment-free sectors. Cells of both
sectors formed colonies (clones) that segregated during longer periods of incuba-
tions. To uncover the underlying mechanism(s), a series of 18 generations of single-
cell clones were produced from a strain whose genome had been sequenced. Most
clones had pigmented and non-pigmented parts (sectors) in their colonies. In many
sectors back-switching also took place. This reversible ON-OFF switching within a clone
is reminiscent of position-effect variegation, an epigenetic phenomenon known e.g. in
Drosophila and Saccharomyces and attributed to changes in heterochromatin like
structures. Although the high frequency of the ON-OFF transitions makes site-specific
mutations as an underlying mechanism rather unlikely, we sequenced the PULZ genes
(coding for the last enzyme of the biosynthesis of pulcherriminic acid) of the starting
culture and certain clones. The sequences were identical, although all had ambiguous
nucleotides (dimorphic sites) in the same positions. Their identity argues against the
involvement of reversible mutations. The dimorphic sites indicate that the cells had
more than one PULZ gene. To verify the heterozygosity, individual DNA molecules were
cloned from the PULZ2 amplicons and sequenced. The cloned sequences contained no
dimorphic sites but differed from each other at sites corresponding to the ambiguous
nucleotides of the amplicon sequences. Remarkably, none of the sequences were iden-
tical to the PULZ sequence of the genome sequence. The possible cause of this discor-
dance is that the genome sequence is a haploid assembly, in which all copies of the
homologous genes are collapsed into single consensus sequences. The PULZ sequence
of the genome sequence can be such an assembly artefact.
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Termotestképzésben szerepet jatszd, RNS-kot6 fehérjét kodolé gének
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A termoétestek egyes gombak makroszkopikus szaporitéképletei, melyek eleget
tesznek a komplex soksejtiiség feltételeinek: haAromdimenziés szerkezetiik van, ren-
delkeznek a kiilvilaggal nem érintkez6 sejtekkel, valamint végleges megjelenésiik egy
jol koreografalt fejlédési program eredményeként all el6. Azzal kapcsolatban, hogy ez
a fejlédési program honnan ered, mik az evoluciés gyokerei, sok a megvalaszolatlan
kérdés. Az 6si bazidiumos gombdak bazidiumait nem vette koriil termétest, hasonléan
ma é16 egyszeriibb felépitésii leszarmazottaikhoz; ilyen a Cryptococcus neoformans,
mely életmenetének ivaros részében fontos szerepet jatszanak a pum1 és csa2 RNS-
koto fehérjék. A két gén szekvencidja igen konzervalt, a termé&testképzé gombakban
1év6 ortologokat viszont eddig még nem jellemezték. Célunk egyrészt, hogy megértsiik,
ezen gének hogyan jarulnak hozza a termétestképzéshez, masrészt pedig, hogy mind-
ebbdl evolucids tanulsagokat vonjunk le. A kalapos-tonkds termétesteket képzé mo-
dellszervezetiinkben (Coprinopsis cinerea) taldlhaté csa2-ortolég expresszidja alap-
jan fogalmaztuk meg azt a hipotézist, mely szerint a bazidiumos gombak (Basidiomy-
cota) korében a kiilonb6z6 termétestsejtprogramok a bazidium fejlédési programja-
bol jottek 1étre, tehat a termotestsejtek evoliciosan tekinthet6k médosult bazidium-
oknak. A CRISPR-Cas9 rendszer segitségével deletdltuk az emlitett géneket a C. cinerea
genomjabol. A szerkesztési eseményeket genomszekvenalassal igazoltuk. Megfigyelé-
seink szerint az egyik mutansban be sem indul, a masikban pedig a legkorabbi, un. hifa-
csomé stadiumban ledll a termétestképzés. H6sokkal indukalhaté promoterrel meg-
hajtott extra kopiak ektopikus integraciojaval a Cc.pum1 és a Cc.csa2 RNS-kot6 fehér-
jéket tultermeld torzseket allitottunk eld, melyek vizsgalatabol kidertilt, hogy a tulter-
meltetés 6nmagaban nem elégséges a termoétestképzés beinditasahoz, viszont opti-
malis tenyésztési kortiilmények mellett érdekes termétest-morfologiakat figyelhettiink
meg az overexpresszids torzsekben. A deléciés mutansok transzkriptom-analizise,
illetve a fehérjék FLAG-taggel torténd megjel6lése folyamatban van; ezek segitségével
szeretnénk a kés6bbiekben meghatarozni a két fehérje interakcios partnereit.

A termétestképzé gombak komplex soksejtliségére vonatkozé morfoevolicios
ismeretanyag mélységeiben messze elmarad a novényeknél és allatokndl leirtaktol,
holott szamos gyakorlati hasznot igéré aspektusa van (1d. gombaalapt bérhelyette-
sit6 és épitéanyagok). Reményeink szerint kutatasaink hozzajarulhatnak ahhoz, hogy
jobban megértsiik az eredetét ennek a megkeriilhetetlen evolucios djitdsnak, a termd-
testképzésnek.
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Functional characterisation of RNA binding protein coding genes playing
arole in fruiting body formation in Coprinopsis cinerea

Fruiting bodies are macroscopic reproductive structures of particular fungi, em-
bodying all the characteristics of complex multicellularity: they are three-dimensional
structures, contain cells that lack direct contact with the environment, and attain their
final form as a result of a meticulously orchestrated developmental programme. Re-
garding the origin and the evolutionary roots of this programme, there are plenty of
questions yet to be answered. Basidia of early basidiomycetes were not encapsulated
in fruiting bodies, similar to their extant, simpler descendants, such as Cryptococcus
neoformans, in which RNA binding proteins called pum1 and csa2 play important roles
in the sexual life cycle. The sequences of the genes are highly conserved, yet the ortho-
logues in mushroom-forming fungi have not been functionally characterised. We aim,
on the one hand, to understand the role of these genes in fruiting body formation, and
on the other hand, to draw evolutionarily relevant conclusions. Based upon the expres-
sion pattern of the csa2 orthologue in our pileate-stipitate mushroom-forming model
species (Coprinopsis cinerea), we formulated a hypothesis stating that in basidiomy-
cetes, the developmental programmes of the different fruiting body cells derive from
the basidial developmental programme. Therefore, fruiting body cells can be consi-
dered evolutionarily as modified basidia.

We used the CRISPR-Cas9 system to delete the aforementioned genes from the
genome of C. cinerea, and the DNA editing events were confirmed by genome sequenc-
ing. We observed that one of the mutants fails to initiate fruiting, while in the other
one, the process is terminated at the so-called hyphal knot stage, which is the earliest
phase of development. We ectopically integrated additional copies of the genes driven
by an inducible heat shock promoter to generate strains that overexpress the Cc.pum1
and Cc.csa2 RNA binding proteins. The examination of the overexpressing strains re-
vealed that overexpression alone is not sufficient to initiate fruiting. However, under
optimal growth conditions, interesting fruiting body morphologies were observed in
the overexpressing strains.

Our morpho-evolutionary knowledge on fungal complex multicellularity falls far
behind that described in plants and animals, despite having several aspects of potential
practical use (e.g. fungal leather alternatives and building materials). We hope our
research will contribute to a better understanding of this fundamental evolutionary
innovation, what we call mushroom formation.
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Egy szeptinduplikaci6 hatasa az Agaricales termétestek morfoldgiajara
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A soksejtli gombak leg6sszetettebb képletei a termétestek, melyek akar harminc-
ndl is tobb, morfologiailag eltéro sejttipusbdl dllhatnak. Ezek a sejtek szamos folyamat
révén differencidlédhatnak, azonban a termétest végleges alakjara a turgor altal tor-
ténd felfivédas gyakorolja a legnagyobb hatast. A vegetativ hifakkal ellentétben a fel-
favédd termotest sejtek egész feliiletiik mentén, de anizotropikus médon tagulnak, ami
arra utal, hogy morfogenezisiik a vegetativ hifak morfogenezisétél eltérd, szigoru id6-
és térbeli szabalyozas alatt all. Ennek a molekularis hattere kevéssé ismert.

A szeptinek kisméretii, konzervalt heteropolimer-képz6 fehérjék fajonként eltérd
koépia szammal. A szeptin heteropolimerek magasabb rendii szeptinstruktirak épit6-
elemeiként szolgalnak (pl. filamentumok, gytir(ik, hal6k), melyek valtozatos bioldgiai
folyamatokban vesznek részt, mint pl. a sejtosztodas vagy a sejtek morfogenezise. Ko-
rabban a Cdc3 szeptinr6l bebizonyitottak, hogy a Coprinopsis cinerea tonkjének sejt-
jeiben hosszu filamentumokban taldlhatd, és szerepet jatszik a tonk megnytlasaban a
tonksejtek alakjanak meghatarozasa révén. Ezen feliill semmit sem tudunk a szeptinek
szerepérdl a gombak termétestsejtjeinek morfogenezise soran. Kimutattuk, hogy a
szeptin heteropolimer termindlis komponense, a Cdc11 duplikalédott a legfajgazda-
gabb termétest képz6 gomba csoportban, az Agaricales rendben. A két kdpia koziil a
Cdcl1a nagyobb mennyiségben taldlhaté meg a vegetativ hifaban és aminosav szek-
venciaja hasonl6 az 6si Cdc11-hez, mig a Cdc11B, a szeptin heteropolimer tébbi tagja-
val egylitt feliilexpresszalddik a term6test-képzés soran és szamos konzervalt amino-
sav cserét halmozott fel. A CRISPR/Cas9 rendszer segitségével cdcl1a-ra és cdc11b-
re nézve delécios torzseket hoztunk létre és azt talaltuk, hogy egyik szeptin delécidja
sincs hatassal a homokariotikus hifa morfolégidjara, mig a cdc11b-re nézve delécids
torzs termdtestei elakadtak a fejl6dés korai szakaszaban és a felfivodé sejtjei izotro-
pikusan duzzadtak meg. Tovabba mCherry-vel fuzionaltatott Cdc11B-t expresszald
torzs segitségével kimutattuk, hogy a Cdc11B a felfivodé sejtek szeptumjainak poru-
sai koriil lokalizal6dik. Ugyanakkor megjegyzendd, hogy ez utébbi torzs a Acdc11b-hez
hasonlé fenotipust mutatott, ami arra utal, hogy a Cdc11B megfelel6 miikodéséhez
sziikséges a fehérje érintetlen N-és C-terminalisa. Osszegezve elmondhatd, hogy a
Cdc11 szeptin Agaricales rendben tortént duplikdcidja utan a Cdc11B 4j funkcidra tett
szert, ami fontos szerepet tolt be az Agaricales termétestek felfivodo sejtjeinek morfo-
genezisében.
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Effect of a septin duplication on the morphogenesis of Agaricales fruiting
bodies

Fruiting bodies are the most complex manifestations of fungal multicellularity.
Some mushrooms consist of more than thirty morphologically distinct cell types. There
are several mechanisms by which these cells can differentiate, and among them,
inflation by turgor has the largest impact on the final morphology of a fruiting body.
Unlike vegetative hyphae, inflating fruiting body cells expand over their whole surface
anisotropically, suggesting a strong spatiotemporal control of morphogenesis in fruit-
ing body cells that differs from that of the vegetative hyphae. The molecular background
of this mechanism is far from understood.

Septins are heteropolymer-forming small GTPases conserved among most eukary-
otes with varying copy numbers. Septin heteropolymers function as the building blocks
of higher-order structures, like filaments, rings and gauzes that fulfill diverse roles in
several biological processes, such as cytokinesis and cellular morphogenesis. Earlier,
the septin Cdc3 was reported to be found in long filaments in stipe cells of Coprinopsis
cinerea and found to play a role in stipe elongation by affecting the shape of stipe cells.
However, no further information is known about the role of septins in cellular mor-
phogenesis of fruiting body cells.

We have found that Cdc11, the terminal component of the septin heteropolymer,
has been duplicated in the order Agaricales, the most species-rich group of fruiting
body-forming fungi. One of the paralogs, Cdc11a is more abundant in the vegetative
hyphae and resembles the ancestral Cdc11 in its amino acid sequence. On the other
hand, Cdc11b is upregulated during fruiting body development along with the other
components of the septin heteropolymer and accumulated several conserved amino
acid substitutions. Using CRISPR/Cas9 we have generated deletion strains for cdc11a
and cdc11b in C. cinerea. Neither of the deletions affected the morphology of the vege-
tative hyphae, while Acdc11b produced fruiting bodies whose development was ar-
rested at an early developmental stage. We have found that inflating cells of the
Acdc11b expanded isotropically. Using an mCherry-labeled Cdc11B-expressing strain
we also found that Cdc11B localises to the septal pore caps of the inflating cells. How-
ever, this latter strain also showed a phenotype similar to Acdc11b, suggesting the
importance of an intact N- or C-terminal of the protein. Overall, we have found that
Cdc11 has been duplicated in Agaricales and Cdc11B gained a novel function that
plays a crucial role in the morphogenesis of inflating fruiting body cells in Agaricales
mushrooms.
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Echinocandinok in vivo hatékonysaga Candida auris ellen
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A Candida auris egy j, vilagszerte terjed6 multirezisztens gombafaj. Ez az 1j pa-
togén alig egy évtizede ismert a tudomanyos vilag el6tt, mégis vilagszerte jelentettek
mar a gombafaj altal okozott, az egészségiigyi ellatassal 6sszefligg6 fert6zéseket. Kuta-
tomunkank célja az volt, hogy in vivo megvizsgaljuk az echinocandinok hatékonyagat
a négy f6 kladba tartozé C. auris izolatumok esetében. Kisérleteinkben neutropénias
Balb/c egereket hasznaltunk és kladonként (dél-azsiai, kelet-azsiai, dél-amerikai, dél-
afrikai) legalabb 2-2 torzset vizsgaltunk meg, amelyeknek a MIC értékei minden eset-
ben alacsonyabbak voltak a ,Centers for Disease Control and Prevention” altal javasolt
2 mg/L-es érzékenységi hatarértékektdl. Megvizsgaltunk két darab, a dél-amerikai
kladhoz tartozé kérnyezeti izolatumot is. Az intravénas fert6zést kovetd napon kezd-
tiik az egerek intraperitonealis kezelését 20 mg/kg rezafunginnal (az els6, a harmadik
és a hatodik napokon), 3 mg/kg caspofunginnal (Cancidas®), 5 mg/kg micafunginnal
(Mycamine®) és 5 mg/kg anidulafunginnal (Eraxis®). Ezek a d6zisok ekvivalensek a
human gyégyitdsban hasznalt echinocandin-dézisokkal.

A Kaplan-Meier logrank teszt alapjan a 21 napos letalitasi vizsgalatok igazoltak,
hogy mind a négy echinocandin szignifikansan fokozta az egerek talélését (a P-érték
hatarok <0.001-t6l <0.0001-ig terjedtek). A fert6zést6l szamitott hetedik napon elvég-
zett boncolas alapjan, a négy echinocandin a vesékbdl és a szivbdl kitenyészett é16
gombasejtek szamat nagyon gyakran, legalabb harom nagysagrenddel csokkentette,
bar ez a csokkenés nem mindig volt statisztikailag szignifikans a Kruskal-Wallis teszt
alapjan. A rezafungin kladoktdl fiiggetleniil, a szivekbdl kitenyészett é16 gombasejtek
szamat 2-4 nagysagrenddel csokkentette. Egyik echinocandin sem akadalyozta meg
az agyban a gombasejtek szamanak a novekedését. Letalitasi és a szervi perzisztencia
kisérleti adatainkat hisztopatologiai vizsgalatok is megerd&sitették.

Az invaziv candidasis kezelésére az FDA altal a kézelmultban engedélyezett reza-
fungin (REZZAYO™), a letalitasi, a szoveti perzisztencia és a hisztopatologiai eredmé-
nyek alapjan legalabb olyan hatasosnak bizonyult neutropéniés egérmodellben a négy
f6 C. auris klad izolatumai ellen, mint az anidulafungin, a caspofungin és a micafungin.

In vivo efficacy of echinocandin against Candida auris

Candida auris is a new multi-resistant fungal species that is spreading worldwide.
This new fungal pathogen has been known to the scientific world for less than a decade,
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yet healthcare-associated infections caused by this fungal species have been reported
worldwide. The aim of our research was to investigate the in vivo the efficacy of the
echinocandins on C. auris isolates belonging to four major clades. In our experiments,
we used neutropenic Balb/c mice and tested at least 2-2 strains per clade, all of which
had MIC values below the sensitivity limit of 2 mg/L recommended by the “Centers
for Disease Control and Prevention”. We also tested two environmental isolates
belonging to the South American clade. We started intraperitoneal treatment of mice
the day after intravenous infection with 20 mg/kg rezafungin (on days 1, 3 and 5), 3
mg/kg caspofungin (Cancidas®), 5 mg/kg micafungin (Mycamine®) and 5 mg/kg
anidulafungin (Eraxis®). These doses are equivalent to the doses of echinocandin
used in human medicine.

Based on the Kaplan-Meier logrank test, the 21-day lethality studies demon-
strated that all four echinocandin significantly increased the survival of mice (P value
limits ranged from <0.001 to <0.0001). Based on autopsies performed on day seven
after infection, the four echinocandin very often reduced the number of live fungal cells
from kidneys and heart by at least three orders of magnitude, although this reduction
was not always statistically significant according to the Kruskal-Wallis test. Regard-
less of the clade, rezafungin reduced the number of live fungal cells from hearts by 2 to
4 orders of magnitude. None of the echinocandin prevented the increase in the number
of live fungal cells in the brain. Our experimental data on lethality and organ persis-
tence were confirmed by histopathological studies.

Rezafungin (REZZAYO™), recently approved by the FDA for the treatment of in-
vasive candidasis, has been shown to be at least as effective as anidulafungin, caspo-
fungin and micafungin against the four major C. auris clade isolates in a neutropenic
and murine model, based on lethality, tissue persistence and histopathology results.
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Candida auris isavuconazol kezelésre adott valaszanak vizsgalata
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A nozokomialis fert6zések tekintetében a Candida fajoknak vitathatatlan a jelent6-
sége, hiszen egyik leggyakoribb okai az egészségiigyi ellatassal dsszefiiggd gombas
fert6zéseknek. A leggyakrabban azonositott faj még mindig a Candida albicans, azonban
2009-ben egy 1j patogén élesztd kertilt leirasra a klinikumban a Candida auris, amely a
Candida speciesek kozott egyediilallo médon képes nozokomidlis jarvanyokat okozni a
kiilonbo6z6 korhazi osztalyokon. Komoly aggodalomra ad okot, hogy a C. auris izolatumok
tobb, mint 90%-a rezisztens fluconazolra, valamint egyes teriileteken az amphotericin
B-re rezisztens torzsek aranya meghaladja a 30%-ot, mig az izolatumok kozel 4-5%-a
mutat rezisztencidt az echinocandinok ellen, tovabba az izolatumok 40-45 %-a pedig
multirezisztens. Az elmult évtizedben egy Uj, széles spektrumi gombaellenes gyégy-
szert, az isavuconazolt (ISA) vezettek be a klinikai gyakorlatba, amely kedvez&bb
farmakolégiai tulajdonsagokkal bir, mint az elsé és masodik generaciés azolok. Az ISA
els6sorban invaziv aspergillozis és mucormycosis kezelésére engedélyezett, és jelen-
Igy kutatasunkban célul tiiztiik ki az ISA in vitro élettani hatdsanak vizsgalatat a dél-
azsiai kladba tartozo6 C. auris izolatumok ellen. Az izolatumok ISA iranti érzékenységét
a ,Clinical and Laboratory Standards Institute” altal elfogadott M27-A3-as protokoll
alapjan hataroztuk meg, standard mikrodilticiés médszerrel RPMI-1640 tapkozegben.
Az ISA hatasat egynapos biofilmekre 24 6ras kezelést kovetéen a metabolikus aktivi-
tasvaltozason alapulé XTT assay segitségével hataroztuk meg. A transzkriptomikai
vizsgalatokhoz az ISA rovid tava hatasat is nyomon kovettiik a razatott kultarak (140
rpm) sejtstirtiség (ODeso), felnovekvd telepek szama (CFU) és szaraztomeg (DCM)
értékeinek meghatarozasaval. Eredményeink alapjan elmondhatjuk, hogy a 0,015-8
mg/1 ISA jelent6sen gatolta a planktonikus C. auris izoldtumok novekedését 24 6ras
expoziciot kovetden (p < 0,01-0,05), azonban nem tapasztaltunk jelentds kiilonbséget
a szeszillis izolatumok ISA-érzékenységét illetéen (MIC = >8.0 mg/1). Kiemelnénk, hogy
a planktonikus C. auris 10-es izolatum mérsékelten érzékenynek (MIC = 8.0 mg/l1),
mig a 33-as izolatum érzékenynek (MIC = 0.03 mg/1) bizonyult az ISA kezelésre. To-
vabb3, a 10-es és 33-as izolatumok négyodras 0,015-1 mg/l ISA kezelésénél jelentds
csokkenést tapasztaltunk az optikai denzitas, a CFU, valamint a DCM értékekben (p <
0,05) a kontroll tenyészetekkel 6sszehasonlitva. A kapott eredményeink alapjan a
0,015 mg/1 ISA 10-es és 33-as izolatumokra gyakorolt molekularis biol6giai hatasat
térképeztiik fel. Jelenleg az Gj generaciés RNS-szekvendldssal nyert adatok kiértéke-
lése még folyamatban van. Reményeink szerint eredményeink egyrészrél hozzajarul-
nak az ISA-lal szemben kialakult csokkent érzékenység felderitéséhez, masrészrol
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segitséget nyujtanak Uj terapias célpontok kijeldléséhez, ezzel megalapozva a C. auris
altal okozott fert6zések sikeres kezelését.

A munka az UNKP-23-3-11-DE-388 kdédszamu Uj Nemzeti Kival6sag Programjanak timogatasaval késziilt.
A kutatast a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios Hivatal tdmogatta (FK138462).

Investigation of Candida auris response to isavuconazole treatment

Candida species remained high significance in terms of nosocomial infections, as
they are among the most common causes of fungal infections related to the healthcare-
associated microbial diseases. The most commonly identified species is still Candida
albicans; however, a new emerging yeast was described in the clinical practice -
namely Candida auris - in 2009. Regarding Candida species, Candida auris is uniquely
capable of causing nosocomial outbreaks across various hospital departments. It is
noteworthy that more than 90% of C. auris isolates are resistant to fluconazole, the pro-
portion of strains resistant to amphotericin B exceeds 30%. In addition, approximately
4-5% of isolates exhibit resistance to echinocandins, while 40-45% of isolates are multi-
drug-resistant. In the past decade, a new broad-spectrum antifungal drug, isavucona-
zole (ISA), has been introduced into clinical practice, which has more favourable phar-
macological properties compared to first and second-generation azoles. The ISA is
primarily approved for the treatment of invasive aspergillosis and mucormycosis, and
currently, there are no available recommendations for the therapy of infections caused
by Candida species. Therefore, our research aimed to investigate the in vitro physio-
logical effects of ISA against C. auris isolates belonging to the South Asian clade. The
susceptibility of isolates to ISA was determined according to the M27-A3 protocol ac-
cepted by the Clinical and Laboratory Standards Institute using the standard micro-
dilution method in RPMI-1640 medium. The effect of ISA on one-day-old biofilms
following 24-hour treatment was assessed using the XTT-assay. For transcriptome
analysis, we examined the short-term effects of ISA on shaken culture in terms of cell
density (ODe40), counting living cells (CFU) and dry weight values (DCM). Based on
our results, ISA at 0.015-8.0 mg/1 concentrations significantly inhibited the growth of
planktonic C. auris isolates after 24 hours (p < 0.01-0.05), however, we did not observe
significant differences in the susceptibility of sessile isolates to ISA (MIC = >8.0 mg/1).
It is noteworthy, that planktonic C. auris isolate 10 showed moderate susceptibility
(MIC = 8.0 mg/1), whereas isolate 33 was susceptible (MIC = 0.03 mg/I) to ISA expo-
sure. In addition, growth for shaken C. auris 10 and 33 cultures was significantly in-
hibited within four hours after the addition of 0.015-1 mg/1 ISA as assessed by observ-
ed absorbance values, as well as CFU and DCM changes (p < 0.05). Based on these
results, we revealed the molecular biological effects of 0.015 mg/1 ISA on isolates 10
and 33. Currently, we are evaluating the data obtained from new generation RNA se-
quencing. We hope that our results will contribute to the exploration of reduced sus-
ceptibility to ISA and support to define novel therapeutic targets, thereby laying the
foundation for successful treatment of infections caused by C. auris.

This research was supported by UNKP-23-3-1I-DE-388 New National Excellence Program of the Ministry

for Innovation and Technology. This research was supported by the Hungarian National Research,
Development and Innovation Office (FK138462).
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Gyogyszer-ujrahasznositas: gombaellenes hatassal rendelkez6 molekulak
azonositasa antifungalis proteinek molekularis célpontjai alapjan

DAN Kinga!, BENDE Géabor?, KAREMERA John K.1, MISZLAI Lizett!, BORICS Attilaz &
GALGOCZY Laszl6!

1Szegedi Tudomdnyegyetem, Természettudomdnyi és Informatikai Kar, Biotechnolégiai Tanszék, Szeged — Department
of Biotechnology, Faculty of Science and Informatics, University of Szeged, Szeged, Hungary; galgoczi@bio.u-szeged.hu
2HUN-REN Szegedi Bioldgiai Kutatékézpont, Biokémiai Intézet, Szeged - Institute of Biochemistry, HUN-REN Biological
Research Centre, Szeged, Hungary

Epidemioldgiai felmérések eredményei alapjan a gyogyszerrezisztens gombak altal
okozott fert6zések szama vilagszinten névekvo tendenciat mutat. Az aggodalomra okot
ado jelenség ellenére a gydgyszerrezisztens gombak altal okozott fertdzések kezelésére
kevés figyelem iranyul. Ennek ellenstlyozasara és a kozfigyelem felkeltésére az Egész-
ségligyi Vilagszervezet 2022-ben kiadta az els6 valaha 1étezett listat (WHO fungal priority
pathogens list to guide research, development and public health action), ami mindamellett,
hogy felsorolja azt a 19 gombafajt, amelyek a legnagyobb kozegészségiligyi kockazatot
jelentik, nyiltan megfogalmazza azt a célt is, hogy minél el6bb minden eszkdzzel meg kell
akadalyozni és kontroll ala vonni a gombak altal okozott fert6zések és antifungalis sze-
rekkel szemben mutatott rezisztenciajuk terjedését. Ez a cél olyan, teljesen 4j gombaelle-
nes gyogyszereket igényel, amelyek hatdsmaédja 1ényegesen eltér a ma terapias célbdl
hasznaltakétdl. Az ilyen gyogyszerek kifejlesztése és kereskedelmi forgalomba hozatala
koltséges és idbigényes folyamat. A gydgyszer-ujrahasznositas, vagyis egy mar létezd
gyogyszereknek az eredeti terapids célon tilmutato felhasznalasa viszont egy koltség-
és id6hatékony stratégia. Korabbi tanulmanyaink soran kimutattuk, hogy a Neosarto-
rya fischeri (= Aspergillus fischeri) altal termelt kis molekulatomeg(i, ciszteinben gaz-
dag antifungalis proteinek (NFAP és NFAP2) igéretes gyogyszerjelolt molekulak feliileti
gombas fert6zések kezelésére, de a nagymértékii kotédésiik a human szérum albumin-
hoz alkalmatlanna teszi kdzvetlen alkalmazasukat invaziv gombafert6zésekkel szemben.

Ennek ellenére a gombasejtben meglévé fehérje célpontjaik templatként szolgal-
hatnak jobb farmakokinetikai tulajdonsagokkal, de az NFAP-hez és NFAP2-h6z hasonl6
gombaspecifikus hatast mutaté molekulak azonositasara egy gyogyszer-ujrahaszno-
sitasi stratégidban. Egyik jelenlegi kutatasi projektiink soran a figyelmiink erre iranyul
és célul tiiztiik ki az NFAP és NFAP2 fehérje célpontjainak az azonositasat Aspergillus
fumigatus-ban, illetve Candida albicans-ban, tovabba azt, hogy olyan molekulakat azo-
nositsunk jovahagyott gyégyszeradatbazisokbdl, amelyek képesek a célpont fehérjék
NFAP és NFAP2 kot6zsebeivel kolcsonhatasba 1épni. In vitro és in vivo mddszerekkel
sikertiilt az NFAP és NFAP2 intracellularis fehérje célpontjait azonositani, mig in silico
fehérje-fehérje dokkolasi kisérletekkel a kot6zsebeket. Az NFAP és NFAP2 kot6zsebek
alapjan végrehajtott szerkezetalapt virtualis sziirési kisérletek szamos megbizhatd
kolcsonhatd molekulat azonositottak egy jovahagyott gyogyszer-adatbazisbol. In vitro
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antifungdlis érzékenységi tesztek informdaciot nyujtottak az azonositott molekulak
gombaellenes szerekként torténd lehetséges alkalmazasarol.

A munka a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacids Hivatal FK 134343 és K 146131 palyazatai timoga-
tasaval késziilt.

Drug repurposing: identification of compounds with antifungal effect
based on molecular targets of antifungal proteins

Recent epidemiology surveys indicated the worldwide increasing incidences of
drug-resistant fungal infections. In spite of this worrying trend, the treatment of fungal
infections is still a neglected problem. To bring this problem to the public attention
and to mitigate this situation, the World Health Organization published the first ever
list of fungal priority pathogens list in 2022 (WHO fungal priority pathogens list to
guide research, development and public health action). This list highlights 19 fungal
pathogens posing the most serious threats on human health; and indicates action areas,
among them the enhanced public health interventions to prevent and control the infec-
tion and the emergence of antifungal drug resistance. These goals require the devel-
opment of new antifungal compounds with different mode of actions than that of the
conventional ones. However, development of a totally new marketed treatment for the
antifungal therapy is cost- and time-consuming. This can be overcome by drug repur-
posing, which represents a time- and cost-effective straightforward strategy for iden-
tification of new applicability of existing drugs beyond the original medical indication.
Previously, we demonstrated that the small molecular weight, cysteine-rich, and cationic
antifungal proteins secreted by Neosartorya fischeri (= Aspergillus fischeri) (such as
NFAP and NFAP2) are promising biomolecules for application in the treatment of
superficial mycoses, but their high binding affinity to human serum albumin contradicts
the application in the treatment of invasive fungal infections. However, their molecular
targets in fungi can be applied as templates in drug repurposing to find molecules with
better pharmacokinetic properties, but with similar antifungal effect and fungal-specific
mode of action to that of NFAP and NFAP2. One of our recent projects focuses on this
aspects and aims to identify the protein targets of NFAP and NFAP2 in Aspergillus fumi-
gatus and Candida albicans, respectively, and to screen approved drug databases for
molecules with binding affinity to the NFAP and NFAP2 binding pockets of target pro-
teins. In vitro and in vivo target fishing experiments indicated the intracellular protein
targets of NFAP and NFAP2, and in silico protein-protein docking experiments the
binding pockets. Structure-based virtual screening experiments using the binding pock-
ets of NFAP and NFAP2 protein targets identified the most reliable interacting drugs
from an approved drug library. Investigation the in vitro antifungal effect of these
drugs provided information their potential applicability as antifungal agents.

Present work was financed by the Hungarian National Research, Development and Innovation Office FK
134343 and K 146131 projects.
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Human Saccharomyces izolatumok 6sszehasonlit6 vizsgalata egy magyar-
orszagi klinikai kézpontban

HARMATH Andrea’23, PFLIEGLER Valter Péter? & KOVACS Renaté!
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A Saccharomyces cerevisiae var. boulardii egy, a Saccharomyces nemzetségbe tar-
tozd, a S. cerevisiae valtozataként szamon tartott, probiotikus hatasu éleszt6, melyet
els6sorban a hasmenéses megbetegedések megel6zéséhez és kezeléséhez hasznal-
nak. A S. cerevisiae var. boulardii-t, akarcsak a nemzetség tobbi tagjat, altalanosan biz-
tonsagosnak tekintik. Ismert azonban, hogy az S. cerevisiae és probiotikus altipusa
képesek a veszélyeztetett populacidban (csecsemdk, idések, immunhianyos betegek)
fungémiat okozni. A faj fert6z6képessége és klinikai izoldtumainak diverzitasa még
nem kell6 mértékben ismert. Jelen munkank soran a S. cerevisiae hazai klinikai izolatu-
mait 6sszehasonlit6 vizsgalatnak vetettiik ald. A mintak az elmult nyolc évbél (2015-
2023), a Debreceni Egyetem Klinikai Kézpontjabdl szarmaztak, mely id6 alatt tobb,
mint 50 klinikai izolatumot vizsgaltunk. A mintak gyakorisagat tekintve a vizsgalt
id6szakban nem figyelhetd meg novekvd tendencia. Beteg életkor tekintetében, a
mintak kozel fele id6sekbdl, koriilbeliil 6tode gyermekekbdl lett izolalva; a mintak
60%-ban ndi betegekbdl szarmaztak. Négy esetben volt mikdzis a diagndzis, melybdl
a mintatipus harom esetben vér, egy esetben pedig cervix volt. A mintatipusok
megoszlasat tekintve 60%-ban 1égz6rendszerbdl, kozel 25%-ban n6i nemi traktusbdl,
5%-ban vérbdl, a maradék esetekben kiilonb6z6 sebekbdl szarmaztak a vizsgalt élesz-
t6k. Multiplex PCR fingerprinting-et hasznalva identifikaltuk a probiotikus éleszt6vel
genetikailag egyez6 mintakat, illetve azok gyakorisagat. Az eredmények alapjan el-
mondhaté, hogy az izolatumok kozel 40%-a probiotikus eredetiinek mutatkozott. A
mintak kor szerinti eloszldsa megegyezett az irodalomban ismerttel, miszerint a leg-
tobb gyermekek és idések korébdl szarmazott; emellett a mintatipust tekintve, meg-
lep6 modon leginkabb a légutakhoz kdothetd izolatumokrdl beszélhetiink. Ezen ered-
mény a S. cerevisiae var. boulardii opportunista patogén mivoltara enged kovetkeztetni,
melyet a mintatipusok is alatAmasztanak. A probiotikus éleszt rendszerint katéteres,
immunhianyos, hosszan kdrhazban tarté6zkodd betegek esetében okozhat fungémiat, igy
gyogyaszati szempontbo6l fontos tulajdonsaga a biofilmképzé képessége is. Munkank
soran feltérképeztiik az izolatumok érzékenységi profiljat mind a planktonikus, mind
pedig a szesszilis formak esetében fluconazole, amphotericin B, caspofungin, micafungin
és anidulafungin esetében. A probiotikus altipus érzékenysége az amphotericin B
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esetén szignifikans kiilonbséget mutatott, a tobbi esetben csak kismértékben tért el a
faj egyéb izolatumaitél. A tapasztalt minimalis gatld koncentraciok sok esetben
magasnak, kezelés szempontjabdl kedvezdtlennek tekinthet6k.

Mindezen eredmények alapjan a Debreceni Egyetem Klinikai Ké6zpontjaban a vizs-
galt id6szakban a S. cerevisiae faj ritka opportunista patogénként, illetve kolonizalo-
ként fordult eld, jelentés mértékben a probiotikus klad molekularis jellemz6it mutatva.

A comparative study of human Saccharomyces isolates in a Hungarian
clinical center

Saccharomyces cerevisiae var. boulardii is a probiotic yeast belonging to the Saccha-
romyces genus, considered as a variety of S. cerevisiae. It is primarily used for the pre-
vention and treatment of diarrhea. Similar to other members of the genus, S. cerevisiae
var. boulardii is generally considered as a safe microorganism. However, it is known
that both S. cerevisiae and its probiotic subtype can cause fungemia in vulnerable
populations such as infants, elderly and/or immunocompromised patients. The infec-
tivity of the species and the diversity of its clinical isolates are not fully understood.
In our present study, Hungarian clinical isolates of S. cerevisiae were collected to
perform a comparative analysis. The samples were collected from the Clinical Center
of the University of Debrecen over the past eight years (2015-2023), and during this
time more than 50 clinical isolates were examined. There was no observed increasing
trend in the prevalence of samples during the study period. Regarding patient age,
nearly half of the samples were from the elderly population, about one-fifth from
children; and 60% of the samples were from female patients. There were four cases
with mycosis diagnoses, three specimens derived from haemoculture, and one was
isolated from cervical sample. Concerning the origin, 60%, 25% and 5% of samples
derived from respiratory tract, female genital tract and blood, respectively. We iden-
tified samples genetically matching the probiotic subtype and their frequency using
multiplex PCR fingerprinting. Based on our results, it can be stated that nearly 40%
of the isolates appeared to be of probiotic origin. The distribution of samples by age
matched what is known from the literature: most samples originated from children
and the elderly patients. Surprisingly, the majority of clinical isolates were associated
with the respiratory tract. These results suggest the opportunistic pathogenic nature
of S. cerevisiae var. boulardii. Probiotic yeast can cause fungemia, particularly in
catheterised, immunocompromised patients who stay in the hospital for extended
periods, making its ability to form biofilms an important consideration in medical prac-
tice. We surveyed the susceptibility profile of the isolates in both planktonic and sessile
forms to fluconazole, amphotericin B, caspofungin, micafungin, and anidulafungin.
The susceptibility of the probiotic subtypes showed significant differences in case of
amphotericin B, while in other cases, it only slightly differed from other isolates of the
species. The observed minimal inhibitory concentrations were often high. Based on
obtained results, S. cerevisiae appeared as a rare opportunistic pathogen or colonizer
at the Clinical Center of the University of Debrecen, which exhibit the molecular char-
acteristics of the probiotic clade to a significant extent.
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A Candida auris és a Candida albicans fiziolégiai és transzkriptomikai
o0sszehasonlito elemzése az exogén homoszerin-lakton kezelést kovetden

KOVACS Fruzsina, BOZO Aliz, BALLA Noémi, HARMATH Andrea, FORGACS Lajos,
JAKAB Agnes & KOVACS Renat6

Debreceni Eqyetem, Altaldnos Orvostudomdnyi Kar, Orvosi Mikrobioldgiai Intézet, Debrecen — Department of Medical
Microbiology, Faculty of Medicine, University of Debrecen, Debrecen, Hungary

A Candida fajok és a Pseudomonas aeruginosa kozotti interakcidk gyakran megfi-
gyelhet6ek a kiilonb6z6 klinikai esetekben. A 3-oxo0-C12 homoszerin-lakton (30C12HSL)
egy a P. aeruginosa altal termelt quorum-sensing molekula, amelynek hatasa a kiilon-
b6z6 Candida fajok esetében még nem teljesen ismert, ezért 6sszehasonlito jelleggel
vizsgaltuk a 30C12HSL hatasata C. albicans és C. auris virulenciara, biofilm képz&désére
és transzkriptumara. A 30C12HSL altal indukalt molekularis események feltarasara
érdekében egy genomszint{ transzkriptumelemzést végeztiink C. albicans és C. auris
tenyészeteken 100 uM és 200 uM 30C12HSL expozicidt kovetd teljes transzkriptum
szekvenalasos modszer segitségével (RNA-Seq). A 30C12HSL hatasat vizsgaltuk mind
planktonikus, mind szeszilis sejtek novekedésével kapcsolatos kisérletekben 100 és
200 uM 30C12HSL koncentraciok alkalmazasa mellett. Tovabba immunkompromittalt
szisztémas egérmodellt hasznaltunk a 30C12HSL C. albicans és C. auris virulenciara
gyakorolt hatasanak értékelésére.

A 30C12HSL expozici6 - az alkalmazott koncentracioktol fiiggetleniil — a C. albi-
cans-ban 44 (pl. sejt-sejt adhézié szabalyozasa, arginin metabolikus folyamat) és 76
(4gy, mint mitotikus sejtciklus, kromoszdma lokalizaci6, mikrotubulus alapt folyamat)
gént eredményezett, melyek transzkripcidjaban legaldbb 1,5-szeres a névekedése vagy
csokkenése, mig 45 (azaz: zsirsavkatabolikus folyamat, peroxiszoma) és 25 génnél leg-
alabb 1,5-szeres novekedést vagy csokkenést figyeltiink meg a C. auris transzkripcio-
jaban. A novekedési vizsgalatok soran a 30C12HSL az expoziciot kovet6 két 6ran beliil
szignifikdnsan gatolta a C. auris novekedését, de C. albicans esetében csak a 200 uM-os
kezelés volt hatdsos. Az adhézi6t és a biofilm képz6dést mind a 100 uM-os, mind a 200
uM-os 30C12HSL szignifikansan gatolta C. albicans-ban, ezzel ellentétben a C. auris-ban
csak a 100 pM-os expozicié volt jelentés negativ hatdssal a biofilm képzédésére. A
30C12HSL kezelés statisztikailag 6sszehasonlithaté gombaterhelést eredményezett a
C. albicans-sal fert6zott egerek veséjében a kezeletlen kontrollokhoz képest, addig a
200 uM-nal alacsonyabb koncentraciok szignifikans médon gatoltak gombaterhelés
meértékét a C. auris esetében a kontrollhoz viszonyitva.

A C. albicans/C. auris és a P. aeruginosa altal termelt 30C12HSL kozotti eltérd kol-
csonhatas relevans klinikai hatassal rendelkezhet. A 30C12HSL azon képessége, hogy
megvaltoztatja bizonyos C. albicans/C. auris-szal kapcsolatos tulajdonsagokat (pl.:
virulencia, adhézio, biofilmképzd képesség), hasznos eszkozok lehetnek alternativ
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gombaellenes stratégiak kidolgozasara és a gomba-bakterialis patogén kolcsonhata-
sok megértésére.

Kovacs Renatét a Magyar Tudomanyos Akadémia Bolyai Janos Kutatasi Oszténdijaval timogatta. A kuta-
tast a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacids Hivatal (FK 138462) tAmogatta.

Comparative physiological and transcriptome analysis of Candida auris
and Candida albicans to exogenous homoserine-lactone

Interaction between Candida species and Pseudomonas aeruginosa is frequently
observed in several clinical cases. The 3-0x0-C12 homoserine-lactone (30C12HSL) is
a quorum-sensing molecule produced by P. aeruginosa, whose effect on different Can-
dida species is not fully understand. Therefore, we examined the effect of 30C12HSL
on virulence, biofilm formation and transcriptome of C. albicans and C. auris in com-
parative manner. To reveal the molecular events exerted by 30C12HSL, a genome-
wide transcriptome profiling was performed on C. albicans and C. auris culture follow-
ing exposure to 100 uM and 200 pM 30C12HSL using the whole transcriptome se-
quencing method (RNA-Seq). The effect of 30C12HSL was assessed in planktonic and
sessile growth-related experiments in the presence of 100 and 200 uM 30C12HSL con-
centrations. Furthermore, we used an immunocompromised systemic mouse model
to evaluate the effect of 30C12HSL on C. albicans and C. auris virulence in vivo.

The 30C12HSL exposure - regardless applied concentrations- resulted 44 (i.e.:
regulation of cell-cell adhesion, arginine metabolic process) and 76 (i.e., mitotic cell
cycle, chromosome localization, microtubule-based process) genes with at least 1.5-
fold increase or decrease in transcription for C. albicans, while 45 (i.e., fatty acid cata-
bolic process, peroxisome) and 25 genes was observed with at least 1.5-fold increase
or decrease in transcription for C. auris. Growth was significantly inhibited within two
hours of the addition of 30C12HSL in C. auris, but only the 200 pM treatment had
activity against C. albicans. Adhesion and biofilm formation were significantly inhibited
by 100 and 200 uM in C. albicans, while only the 100 uM exposure had relevant negative
effect on biofilm formation in C. auris. The 30C12HSL treatment resulted statistically
comparable fungal burden in kidneys compared to untreated control in C. albicans,
while concentrations lower than 200 uM caused a significant fungal burden decreased
in C. auris compared to control.

The interaction between C. albicans/C. auris and P. aeruginosa 30C12HSL may
have relevant clinical impact. The ability of 30C12HSL to influence C. albicans/C. auris
related properties (i.e., virulence, adhesion, biofilm forming ability) may have useful
tools to develop alternative antifungal strategies and support the understanding of
fungal-bacterial pathogenic interactions.

Renat6 Kovacs was supported by the Janos Bolyai Research Scholarship of the Hungarian Academy of

Sciences. This research was supported by the Hungarian National Research, Development and Inno-
vation Office (FK 138462).
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Candida auris: mit tanultunk az elmult 15 évben?

KOVACS Renatd

Debreceni Egyetem, Altaldnos Orvostudomdnyi Kar, Orvosi MikrobiolGgiai Intézet, Debrecen — Department of Medical
Microbiology, Faculty of Medicine, University of Debrecen, Debrecen, Hungary; kovacs.renato@med.unideb.hu

A 2009-ben torténd azonositasa 6ta a Candida auris szamos nozokomialis jarvanyt
okozott a kiillonboz6 egészségligyi intézményekben vilagszerte. A klinikai izolatumo-
kat legalabb 6t egymastdl jol elkiilonithetd foldrajzi kladba sorolhatjuk: dél-azsiai (1),
kelet-azsiai (II), afrikai (III), dél-amerikai (IV), irani (V) klad. A hipotézisek alapjan a
C. auris megjelenése valdszintisithetéen a globalis felmelegedésnek koszonhetd. Ere-
deti életterében elsésorban a kornyezetben, vizes él6helyeken talalhaté meg. Az antro-
pogén hatasoknak kdszonheté6 magasabb atlaghémérséklet szelekciés nyomasként
hathatott a kérnyezeti C. auris izolatumokra. A rokon Candida fajokkal 6sszehasonlitva
ez a potencialisan multirezisztens kdrokozé magasabb termotoleranciaval és sotiiré-
képességgel rendelkezik, ami lehet&vé teszi a human szervezethez torténé konnyebb
és gyorsabb adaptaciét, igy fokozva a gomba patogenitasat. Fontos kiemelni, hogy a
klinikai izolatumok t6bb mint 90%-a rendelkezik rezisztenciaval a fluconazollal szem-
ben, mintegy 30%-a az izolatumoknak rezisztens amphotericin B-re, mig a torzsek
kortlbeliil 5%-a mutat echinocandin-rezisztenciat. A jelenlegi terapias ajanlasok alap-
jan feln6ttek esetén a micafungin, mig Gjsziilottek esetében az amphotericin B az els6-
ként valasztand6 antifungdlis szer. A latszolagos adekvat terapia ellenére az elmult 2-3
évben megharomszorozédott az echinocandin-rezisztens és pan-rezisztens izolatu-
mok szama. Fontos kiemelni, hogy az invaziv fert6zésekbdl szarmazé torzsek jelentés
szazaléka katéter- /kaniilasszocialt infekciobdl szarmazik, ahol a biofilmképzés lesz az
egyik f6 prediszpondlo tényezdje ezeknek a fert6zéseknek. Tovabb neheziti a gomba
teljes eradikaciojat, hogy a C. auris hatékonyan képes kolonizalni a betegek bdrét kii-
lonosen azokét, akik hosszabb ideje fekszenek kérhazban, valamint kordbban része-
stiltek mar valamilyen antibakterialis vagy antifungalis terapidban. A jelenlegi epide-
miolégiai adatok alapjan a C. auris invaziv fert6zések halalozasi aranya 30% és 70%
kozott valtozik. Tobbek kézott ezen adatok, valamint a korabban leirt magasszintli
rezisztencia miatt az amerikai egyesiilt allamokbeli CDC (Centers for Disease Control
and Prevention) kiilon irdnymutatast adott ki a C. auris okozta infekciok sikeresebb
kezeléséhez; tovabba az Egészségiigyi Vilagszervezet (WHO) a nemrégiben kozzétett
gombainfekcids prioritasi listan a kritikus csoportba sorolta a C. auris-t.

A Magyar Tudomanyos Akadémia, Bolyai Janos Kutatasi Oszténdijanak (BO/00127/21/8) tAmogatasaval
késziilt. A kutatast a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal taimogatta (FK 138462).

Candida auris: what have we learnt in the past 15 years?

In 2009, a new emerging Candida species was described in clinical practice namely
Candida auris, which has caused several outbreaks in different healthcare facilities
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spanning six continents in the past 15 years. Based on initial genetic analysis, C. auris
emerged independently in various locations into at least five distinct geographical
clades, named after the geographical location: South-Asia, East-Asia, Africa, South
America, Iranian respectively clade |, I1, III, IV and V. According to current hypothesis,
the emergence of this potential multidrug-resistant Candida species may be the result
of global warming. C. auris originally found in the environment, primarily in wetland.
The anthropogenic climate change and higher average temperature potentially acted
as a selective pressure on C. auris, favouring strains adapted to salinity and higher
temperatures - similar to the conditions in human organism - therefore producing
favourable conditions for this fungus as an emerging human pathogen. Alarmingly,
about 90% of clinical isolates are resistant to fluconazole, about 30% are resistant to
amphotericin B, and approximately 5% are resistant to echinocandins. Based on cur-
rent guidelines, micafungin and amphotericin B have been recommended as the first
line therapy against C. auris for adults and infants, respectively; however, echino-
candin-resistant, and pan-resistant isolates have tripled in the last two-three years.
Moreover, further complicate the applied therapy, that indwelling medical devices are
the sources in case of the majority of clinical episodes indicating that biofilm forma-
tion is one of the main predisposing factors for these invasive infections. It is
noteworthy, that C. auris effectively colonizes the skin of patients, particularly those
with extended hospital stays and prior antibiotic or antifungal exposure making com-
plete eradication more challenging. Based on current epidemiological studies, the
crude mortality rate of C. auris invasive infections ranging from 30% to 70%. Since its
first clinical description, C. auris has emerged as a serious threat in the healthcare
environment, warranting specific guidance by the Centers for Disease Control and
Prevention and assignments to the critical group in the fungal priority pathogen list
published recently by the World Health Organization.

Renat6 Kovacs was supported by the Janos Bolyai Research Scholarship of the Hungarian Academy of

Sciences (BO/00127/21/8). This research was supported by the Hungarian National Research, Devel-
opment and Innovation Office (FK 138462).
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Vaskelatorok in vitro aktivitasanak vizsgalata klinikailag relevans Candida
fajok ellen

TOTH Zoltan, BALAZS Bence, MAJOROS Laszl6 & KOVACS Renaté

Debreceni Egyetem, Altaldnos Orvostudomdnyi Kar, Orvosi Mikrobioldgiai Intézet Debrecen - Department of Medical
Microbiology, Faculty of Medicine, University of Debrecen, Debrecen, Hungary; toth.zoltan@med.unideb.hu

Egyes vaskelatorok jelentds aktivitdst mutatnak in vitro szamos patogén gomba,
koztiik a mukormikozis kérokozoi ellen, illetve Cryptococcus és Aspergillus esetében
is figyeltek mar meg interakciét hagyomanyos antifungélis szerekkel. Erdekes médon
a Candida fajok elleni aktivitasukrol viszonylag kevés adat all rendelkezésre, a multi-
rezisztens C. auris-szal szembeni hatasukrol pedig egyaltalan nincsenek adatok. Kisér-
leteink célja annak vizsgalata volt, hogy klinikailag hasznosithat6 aktivitasuk lehet-e
az utébbi fajjal szemben, valamint a C. auris ellenes aktivitasuk dsszehasonlitasa mas,
gyakran izolalt Candida fajokkal.

Kisérleteinkben a klinikai gyakorlatban elérhet6 vaskelatorokat, a deferipront, a
deferasiroxot és a deferoxamint vizsgaltuk CLSI M27 ed.4 mikrodilucids érzékenységi
modszerrel C. auris (n=10), C. albicans (n=6), C. parapsilosis (n=5), C. glabrata (n=4)
és C. krusei (n=4) izolatumok ellen 0,5-128 mg/I koncentraciétartomanyon. A C. auris
izolatumok kivételével valamennyi izolatum véraramfert6zésbol szarmazott. A vas-
kelatorok és a flukonazol kozotti kélcsonhatast ,,checkerboard” mikrodiliciés modszer-
rel vizsgaltuk. A kombinaciok esetében a frakcionalt gatlé koncentraciokat az 50%-os
gatlasi kritérium alapjan hataroztuk meg. A kiillénb6z6 Candida fajok jelent6s kiillonb-
séget mutattak a vaskelatorokkal szembeni érzékenységiik tekintetében. A C. glabrata
izolatumok rendkiviil érzékenynek bizonyultak, a minimalis gatlé6 koncentracié min-
den vizsgalt kelator és izolatum esetében <8 mg/l volt. A C. auris ellen a legjobb aktivitast
a deferipron mutatta, mely esetében a MIC értékek 16-64 mg/1 kozott alakultak, majd
a deferasirox és a deferoxamine kovetkezett. Ezen eredmények nagyban hasonlitanak
a C. albicans esetében tapasztaltakhoz. A vizsgalt szerek egyike sem mutatott gatlé ha-
tast a C. parapsilosis és a C. krusei izolatumok ellen a vizsgalt koncentraciotartoma-
nyon. A flukonazol és a vaskelatorok kozott ritkan tapasztaltunk interakciot.

Ezen eredmények alapjan a vas-kelatorok 6nmagukban vagy a flukonazollal
kombinalva korlatozott aktivitassal rendelkeznek a C. auris izolatumokkal szemben,
azonban a C. glabrata elleni aktivitast érdemes lenne tovabbi kisérletekben vizsgalni.

In vitro activity of the iron chelators in clinical use against common Candida
species

Some of the iron chelators show notable activity in vitro against several pathogenic
fungi, including agents of mucormycosis, and may show pharmacodynamic inter-
actions against Cryptococcus and Aspergillus with conventional antifungal compounds.
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Interestingly, data on their activity against Candida species is relatively limited and
completely lacking against the emerging multi-drug resistant pathogen C. auris. Our
study aimed to investigate whether they may have clinically useful activity against the
latter species and to compare the susceptibility with other commonly isolated Candida.

In our experiments we have tested the available iron chelators in clinical practice
deferiprone, deferasirox and deferoxamine against a panel of C. auris (n=10), C.
albicans (n=6), C. parapsilosis (n=5), C. glabrata (n=4) and C. krusei (n=4) isolates
according to CLSI M27 ed. 4 susceptibility testing protocol at a concentration range of
0.5-128 mg/1. Except for C. auris, all the isolates were originating from bloodstream
infections. The interaction between the iron chelators and fluconazole was tested by
checkerboard microdilution assay. Fractional inhibitory indices were calculated for
combinations using 50% inhibition criteria.

Marked differences were observed between the different Candida species regard-
ing their susceptibility to iron chelators. C. glabrata proved to be highly susceptible
as MIC values were <8 mg/1 for all chelators tested. Against C. auris, the best activity
was observed for deferiprone with an MIC range of 16-64 mg/l, followed by
deferasirox and deferoxamine, a broadly similar range to that of C. albicans isolates.
None of the tested agents had inhibitory activity against C. parapsilosis and C. krusei
at the tested concentrations. Significant drug-drug interactions between fluconazole
and chelators were rarely observed.

Based on these results, iron chelators have limited activity against C. auris isolates
alone or in combination with fluconazole, however, the good activity against C. glab-
rata warrant further investigation.
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Kucsmagombak (Morchella spp.) hazai diverzitasanak vizsgalata DNS-
vonalkadd alapjan
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A kucsmagombak (Morchella spp.) hazankban a legfontosabb vadon termé nagy-
gombak kozé tartoznak, hiszen az egyik legismertebb és leginkabb keresett ehet6 gom-
bacsoport, aminek egyes fajai nagy népszertiségnek drvendenek a gombagytijték koré-
ben. Az étkezési célra forgalomba kertil6 vadon termett gombak gytijtésérdl, feldolgo-
zasarol, forgalomba hozatalarél sz616 rendeletben [107/2011. (XI. 10.) VM] taldlhat6
jegyzék négy Morchella faj arusitasat engedélyezi: M. esculenta, M. deliciosa, M. semili-
bera, M. steppicola. A hagyomanyos, makromorfologiai bélyegek alapjan is elkiilonit-
het6 listazott fajok mellett azonban tovabbi, megjelenésiikben igen hasonlé fajok el8-
fordulasat is jelezték mar hazankbdl, ilyenek példaul a M. elata, M. vulgaris fajok. Az
elmult években, a nemzetség molekularis taxondmiai vizsgalatdnak eredményei fel-
hivtak a figyelmet, hogy szamos egyéb, kriptikus vagy morfologiai bélyegek alapjan csak
nehezen elkiilonithet6 faj is megtalalhaté Eurépaban, és igy vélhet6en hazank teriile-
tén is. Jelen munkaban ezért célul tliztiik ki ennek a kiemelt kulinaris jelent6séggel bird
nemzetségnek, a minél teljesebb hazai feltarasat. Az orszag kiilonboz6 teriileteirdl és
éléhelyeirdl begytijtott kucsmagombamintak koziil, 6sszesen 78 esetében végeztiink
DNS-vonalkdd alapt azonositast az ITS-szakasz bevonasaval. Filogenetikai vizsgala-
taink alapjan 16 kiilonb6z6 Morchella faj el6fordulasat sikeriilt kimutatnunk a Distan-
tes, valamint a Morchella szekciokbdl. E1I6bbibdl a M. angusticeps, M. eximia, M. norve-
giensis és a M. oweri bizonyult jnak hazank fungajara nézve, mig a Morchella szekcio-
boél a M. americana novelte a fajszamot. A vizsgalt mintak alkotta kladok koziil tovabbi
Ot olyat is azonositottunk, amiknek fajszintii meghatarozasa tovabbi vizsgalatokat
igényel. Eredményeink alapjan elmondhatd, hogy hazdnkban a kucsmagombak 1énye-
gesen gazdagabbak, mint ahogyan azt korabban gondoltuk, és ebbdl adéddan az aru-
sithato fajok listdjanak revizioja is sziikségesnek latszik.

A Kkutatast a Magyar Tudomanyos Akadémia Bolyai Janos Kutatasi Oszténdija, valamint a Nemzeti Kutatasi,
Fejlesztési és Innovaciés Hivatal palyazatai (FK-143061, ELTE Intézeti Kivalésagi Program - TKP2020-

IKA-05, ill. Diagnosztika és terapia 2) timogatta. A kutatas a Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem
Kutatési Kivalosagi Programjanak tAmogatasaval késziilt.

110



DNA barcoding of Morchella species in Hungary

Morels (Morchella spp.) are among the most important wild mushrooms in Hungary,
as they are one of the best known and most popular edible genera. Some morel species
are very precious among the mushroom pickers. The listin the Decree 107/2011 (XI1.10.)
VM on the collecting, processing, and marketing of wild mushrooms in Hungary
intended for human consumption authorises the sale of four morel species: Morchella
esculenta, M. deliciosa, M. semilibera, and M. steppicola. However, in addition to the
listed species, which can be distinguished by traditional macromorphological charact-
ers, other species with very similar appearance have been reported from Hungary:
e.g, M. elata, M. vulgaris. In recent years, the results of molecular taxonomic studies
of the genus have drawn attention to the fact that several other species, which are dif-
ficult to distinguish based on morphological characters, are also found in Europe and
thus presumably also in Hungary. In our work, we aimed to study this genus of great
culinary importance as detailed as possible. A total of 78 samples of Morchella collected
from different areas and habitats of the country were identified by DNA barcoding using
the nrDNA ITS region. Based on phylogenetic analyses, we detected the occurrence of
16 different Morchella species in the sect. Distantes and sect. Morchella. Of the former,
we reported M. angusticeps, M. eximia, M. norvegiensis and M. oweri as new species to
Hungary, while M. americana increased the number of known species from the sect.
Morchella. Additionally, five lineages were identified in our phylogenetic analysis
which require further species level investigations. Based on our results, it can be con-
cluded that the diversity of morels in Hungary is considerably higher than previously
thought and, consequently, a revision of the list of the vendible species seems necessary.
The study was supported by the Janos Bolyai Research Scholarship of the Hungarian Academy of Sciences
and the National Research, Development and Innovation Office of Hungary (FK-143061, Diagnostics and

Therapy 2, and ELTE Institutional Excellence Program 2020 - TKP2020-IKA-05). This work was supported
by the Research Excellence Programme of the Hungarian University of Agriculture and Life Sciences.
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Lisztbogarlarva hatasa a laskagomba novekedésére in vitro kériillmények
kozott
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A laskagombak (Pleurotus) az egyik legelterjedtebb termesztett gomba nemzetség
a vilagon, amelynek termesztése folyamatosan né az egyszerii termesztési technol6-
gianak, a nyersanyagok konny(i hozzaférhet6ségének, a magas elérhetd hozamnak, vala-
mint taplalkozasi és gyogyaszati értékének koszonhetGen. A laskagombak termeszté-
sében bevalt gyakorlat a névényi alapu (pl. szalma) termeszt6kozeg kiegészitése olyan
dusitéanyagokkal, amely magasabb terméseredményeket hoz. llyen dasitéanyagként
leginkabb rizshéjat, buizakorpat, szdjalisztet vagy mas, fehérje alapti gombaspecifikus
formulakat hasznalnak a termesztési gyakorlatban. A gombatermesztés soran vissza-
marad6 termesztékozeg, a letermett gombakomposzt hasznositasara tobbféle gya-
korlati megoldas l1étezik. Az utébbi években jelentds kutatomunkak indultak a letermett
gombakomposzt kiilonb6z6 rovarlarvakkal torténé lebontasara vonatkozoan, amely
gazdasagos és kornyezetbarat mddszerré fejleszthetd. A korkoros gazdalkodas alap-
elveit kovetve a tavlati célkitlizés az, hogy a gombatermesztésben keletkez6 nagy
mennyiségli letermett komposzt és szedési maradék (levagott gombatdnk, nem meg-
felel6 mindségli termébtest, egyéb szedési hulladék stb.) mennyiségét csokkentsiik.
Mindkét melléktermék magas viztartalommal rendelkezd, szerves anyagban gazdag
hulladékanyag, amelynek tovabbi hasznositidsara a rovarok jo lehetéséget kindlnak.
Az ilyen hulladékanyagokkal etetett rovarlarvak és trtilékiik természetes kiegészito-
ként hasznalhatok a gomba termesztésében, a keletkez6 rovariiriilék (frass) akar a
gombakomposzt el6allitdsaban is kivalthatna a jelenleg hasznalt csirketragya egy ré-
szét. Kisérletiinkben a lisztbogar larvajat hasznaltuk, amely j6l bontja a komposztot,
mivel az gazdag szervesanyagokban, dsvanyi elemekben, fehérjékben és szénhidra-
tokban, raadasul a lisztbogar larvak életciklusa gyors. A jelenlegi kisérlet célja annak
vizsgalata, hogy miként befolyasolja a ledaralt larva, valamint az altaluk eléallitott
frass a laskagomba micéliumat in vitro koriilmények kozott. A kisérletet a Magyar
Agrar- és Elettudomanyi Egyetem Zoldség- és Gombatermesztési Tanszékének gomba-
laboratériumaban végeztiik. Két kiilonféle kiegészit6t teszteltiink a kései laskagomba
egyik hibridjén (Pleurotus hybrid ‘HK35’), a micélium ndvekedési iitemét mérve. Hét
napig szobahdmérsékleten inkubaltuk a beoltott tenyészeteket, amelyek taptalajat
larvaiiriilékkel és 6rolt larvaval duasitottuk harom kiilonb6zé koncentracioban: 1%,
5% és 10% aranyban keverve. A legnagyobb novekedési iitemet a 1% koncentracidju
larvak hozzaadasaval értiik el, 78,4 mm-es atlagos telepatmérd értékkel. Ezt kovette
az 5% larva 76,7 mm-es értékkel. A legalacsonyabb névekedési iitemet a 10% fehérje
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esetén figyeltiik meg, 50,2 mm-es atlaggal. A larvatriilék-kiegészités gyorsabb nove-
kedési eréllyel rendelkezett a larvafehérjéhez képest. Arra a kdvetkeztetésre jutottunk,
hogy mind a larvak liriiléke, mind az 6rolt larvak kiegészitése koncentraciétol fliggden
segiti vagy éppen gatolja a micélium ndvekedését, az eredmények alapjan kisparcellas
termesztésben is érdemes megvizsgalni ennek hatasat.

A kutatds a GINOP_PLUSZ-2.1.1-21-2022-00183 azonosit6 szamu ,A gombatermesztési hulladék rovar-
larvakkal torténd Ujrahasznositasanak kutatas-fejlesztése” cimi projekt tAmogatasaval val6sult meg.

Effect of mealworm larvae on the growth of oyster mushroom under in
vitro conditions

Oyster mushrooms (Pleurotus spp.) are one of the most widely cultivated mush-
rooms worldwide with an increasing rate of production due to their easy cultivation
technology, availability of raw materials, high yield potential as well as its high nutri-
tional and medicinal value. Supplementation is one of the key practices done in oyster
mushroom cultivation for better results in production. Agricultural by-products sup-
plements are mostly used in the practice, like rice bran, wheat bran, soymeal, or other
protein-based mushroom-specific formulation. The resent years research has shown
that spent mushroom substances have been a challenge to the mushroom farmers,
however as one of the solutions to recycle them is to feed the spent mushroom substrate
on insects for decomposition which is economically cheap and environmentally friendly.
Mealworm'’s larvae are good decomposers of spent mushroom substance, since it is rich
in organic matter, mineral elements, proteins, carbohydrates, and the larvae life cycle
are fast. As they feed, they drop their frass and multiply easily. The idea is to support
the circular economy in mushroom production by mealworms, to decrease the amount
of spent mushroom compost and the mushroom picking residues (like poor quality
mushroom, cut stalks, etc). The larvae and their frass developed on those mushrooms’
residuals might be used in mushroom cultivation as natural supplements. The present
study aims to find the effects of larvae’s protein and frass supplementation in vitro on
oyster mushroom cultivation. The experiment was carried out in the mushroom
laboratory of Hungarian University of Agriculture and Life Sciences at the Department
of Vegetable and Mushroom Growing. Two separate supplements were tested on the
growth rate of one of the hybrids of oyster mushroom (Pleurotus hybrid ‘HK35")
mycelium for seven days at room temperature (larvae frass and grounded larvae as
protein) respectively at three different concentrations: 1%, 5% and 10%. The highest
growth rate was recorded at 1% larvae additive with the mean value of 78.4 mm,
followed by 5% larva additive with 76.7 mm. The lowest growth rate was observed in
protein 10% with a mean of 50.2 mm. Larvae frass supplement had a high growth rate
compared to protein supplements. We conclude that supplementation of both larvae’s
frass and grounded larvae support the growth of oyster mycelium, and it is suggested
to test in cultivation to boost yield potential in lower concentration.

The paper was supported by GINOP_PLUSZ-2.1.1-21-2022-00183 program ,Research and development
of recycling mushroom cultivation waste using insect larvae”.
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Sz6l6fajtak dominans élesztégombai az Egri borvidéken

BATANE VIDACS Ildik612, KOSZTIK Judit!2, DLAUCHY Dénes3, KUKOLYA J6zsef! & GEML
Jozsefl2

1Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, Elelmiszertudomdnyi és Bordszati Tuddskézpont, Eger — Food and Wine Know-
ledge Center, Eszterhdzy Kdroly Catholic University, Eger, Hungary; vidacs.ildiko@uni-eszterhazy.hu

2Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, HUN-REN-EKKE Lendiilet Kornyezeti Mikrobiom Kutatdcsoport, Eger - HUN-
REN-EKKE Lendiilet Environmental Microbiome Research Group, Eger, Hungary

3MATE ETTI, Mez6gazdasdgi és Ipari Mikroorganizmusok Nemzeti Gytijteménye, Budapest — National Collection of Agri-
cultural and Industrial Microorganisms, MATE ETTI, Budapest, Hungary.

Az Eszterhazy Karoly Katolikus Egyetem Kélyuk-tet6n talalhaté kozel 20 hektaros
sz6lészetébdl steril korilmények kozott szl6fiirtoket gytjtottiink harom parhuza-
mosban a kovetkez6 fajtakbol: Kékfrankos, Merlot, Syrah, Cabernet Franc, Olaszrizling,
Chardonnay, Cabernet Sauvignon. Elesztgombak izolalasahoz a 21 sz8l6mintabol
20-20 g bogyobdl kiindulva tizes alapt higitasi sort készitettiink. A higitasi sor tagjai-
b6l Rose Bengal Chloramphenicol Agar lemezekre szélesztettiink, majd a lemezeket
szobahdmérsékleten hét napig inkubaltuk. A jellegzetes dominans éleszt6gomba tele-
pek koziil minden mintabdl 10-et, 6sszesen 210 telepet steril fogpiszkalo segitségével
levettiink és Malt Extract Broth taplevesben felszaporitottuk szobahémérsékleten hét
napon keresztiil. A szuszpenziokbdl tisztité szélesztést végeztiink Malt Extract Agar
lemezek feltiletén. Ahol sziikséges volt, tovabbi tisztitasi lépéseket alkalmaztunk. Mik-
roszkdpos vizsgalat alapjan 177 élesztégomba izolatumot helyeztiink el a torzsgyfij-
teménytlinkben 21,5% glicerinkoncentracié mellett -20 °C-ra molekularis bioldgiai
azonositasra és tovabbi vizsgalatokhoz. A sz6l6bogydkrol izolalt éleszt6gomba torzsek
torzsoldataibol 0,5 pL. mennyiséget Malt Extract Agar lemezekre pontszertien oltottuk,
majd szobah6meérsékleten két hétig, majd tjabb két hétig inkubaltuk. A telepmorfologia
alapjan csoportokat képeztiink. A csoportokbdl kivalasztott reprezentativ torzsekbdl
DNS-t vontunk ki, majd a 26S rDNS régi6 D1/D2 doménjét az NL1 (5'-GCATATCAATA
AGCGGAGGAAAAG-3") és NL4 (5'-GGTCCGTGTTTCAAGACGG-3") primerekkel amplifi-
kaltuk. A reakcidterméket szekvenaltattuk. A szekvencidkat az NCBI BLAST adatbazi-
sanak segitségével értékeltiik. A sz616mintakrdl izolalt élesztégombak a kovetkezd
fajokhoz tartoztak: Aureobasidium pullulans, Metschnikowia pulcherrima, Hanseniaspora
uvarum és Rhodotorula graminis. Figyelembe véve a higitasi faktorokat is, a kovetkezd
élesztégomba-0sszetételeket talaltuk: Kékfrankos (62,4% A. pullulans, 12,7% M. pul-
cherrima, 25,0% H. uvarum), Merlot (87,5% A. pullulans, 6,3% M. pulcherrima, 6,3%
H. uvarum), Syrah (22,8% A. pullulans, 22,8% M. pulcherrima, 53,2% H. uvarum, 1,2%
R. graminis), Cabernet Franc (58,8% A. pullulans, 24,7% M. pulcherrima, 16,5% H. uva-
rum), Olaszrizling (36,3% A. pullulans, 0,3% M. pulcherrima, 36,4% H. uvarum, 27,0%
R. graminis), Chardonnay (13,3% A. pullulans, 12,5% M. pulcherrima, 49,1% H. uvarum,
0,2% R. graminis, 24,8% egyéb), Cabernet Sauvignon (99,5% A. pullulans, 0,5% egyéb).
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Dominant yeasts of grape cultivars in the Eger wine region

From the nearly 20-hectare vineyard of Eszterhazy Karoly Catholic University in
Kélyuk-tetd, we collected grape bunches under sterile conditions in triplicate from
the following cultivars: Kékfrankos, Merlot, Syrah, Cabernet Franc, Italian Riesling,
Chardonnay, Cabernet Sauvignon. To isolate yeasts, a ten-fold dilution series starting
from 20 g of berries from each of the 21 grape samples were prepared. Samples were
spread onto Rose Bengal Chloramphenicol Agar plates, then the plates were incubated
at room temperature for seven days. The typical yeast colonies, 10 from each sample,
a total of 210 colonies, were removed using a sterile toothpick and transferred into
Malt Extract Broth, where they were incubated at room temperature for seven days.
A purifying spread of the suspensions was performed on the surface of Malt Extract
Agar plates. Additional purification steps were used where necessary. Based on mic-
roscopic examination, we placed 177 yeast isolates in our strain collection at -20 °C
with a 21.5% glycerol concentration for molecular biological identification and further
studies. 0.5 pL of the stock solutions of the yeast strains isolated from the grapes were
inoculated onto Malt Extract Agar plates, then incubated at room temperature for two
weeks and then another two weeks. We formed groups based on colony morphology.
DNA was extracted from the representative strains selected from the groups, and then
the D1/D2 domain of the 26S rDNA region was amplified with the primers NL1 (5'-
GCATATCAATAAGCGGAGGAAAAG-3") and NL4 (5'-GGTCCGTGTTTCAAGACGG-3"). The
reaction product was sequenced. Sequences were evaluated using the NCBI Blast
database. The yeasts isolated from the grape samples belonged to the following species:
Aureobasidium pullulans, Metschnikowia pulcherrima, Hanseniaspora uvarum and
Rhodotorula graminis. Taking the dilution factors into account, we found the following
yeast compositions: Kékfrankos (62.4% A. pullulans, 12.7% M. pulcherrima, 25.0% H.
uvarum), Merlot (87.5% A. pullulans, 6.3% M. pulcherrima, 6.3% H. uvarum), Syrah
(22.8% A. pullulans, 22.8% M. pulcherrima, 53.2% H. uvarum, 1.2% R. graminis), Caber-
net Franc (58.8% A. pullulans, 24.7% M. pulcherrima, 16.5% H. uvarum), Italian Riesling
(36.3% A. pullulans, 0.3% M. pulcherrima, 36.4% H. uvarum, 27.0% R. graminis), Char-
donnay (13.3% A. pullulans, 12.5% M. pulcherrima, 49.1% H. uvarum, 0.2% R. graminis,
24.8% other), Cabernet Sauvignon (99.5% A. pullulans, 0.5% other).
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A fonalas gombakkal szemben mutatott jelent6s antagonista hatdsuk miatt néhany
éleszt6gombat mar sikerrel alkalmaznak az élelmiszeriparban. Munkank soran a bio-
l6giai védekezés lehetdségét vizsgaltuk sz6l6patogén gombakkal szemben antagonista
hatast mutat6 éleszt6gombak kutatasaval. Eutypa lata T15/2; Phomopsis sp. 63C2; Bot-
ryosphaeria dothidea 15/5; Botrytis cinerea B07/38, B07/49, B07/54 és Guignardia
bidwellii 23/1,23/2,23/3,23/5 sz6l6kartev6 gombak esetében nagyobb mennyiségli
oltéanyag el6allitAsahoz alemezen tenyésztés nem volt megfelel, ezért a penészgom-
bakkal beoltottunk 50 mL malata tdplevest 200 mL-es csavaros tetejii livegekben. Az
iivegek tetejét meglazitottuk, hogy a gombak novekedéséhez nélkiilozhetetlen aerob
korilményeket biztositani tudjuk. A folyadéktenyészeteket harom hétig szobah6mér-
sékleten inkubaltuk, amig a tapleves feliiletét ben6tték a gombafonalak és megindult a
sporazas. A tenyészeteket Potter homogenizator segitségével homogenizaltuk, a szusz-
penzidkat hiitészekrényben taroltuk. Ezzel a mdédszerrel 10-20 mL 10° propagulum/mL
koncentracioju oltéanyagot allitottunk el6. A tervezett antagonista vizsgalatokhoz a
penészgombatorzsek novekedési képességét vizsgaltuk haromféle taptalajon (Malata
Agar, Potato Dextrose Agar és De Man-Rogosa-Sharpe agar) pontban oltas, lemez felii-
letére szélesztés és lemezontés modszerekkel. A legmegfelel6bbnek az agarba kevert
oltéanyaggal torténé lemezontés bizonyult. Az Eszterhazy Karoly Katolikus Egyetem
Ké&lyuk-tetén talalhat6 kozel 20 hektaros sz6lészetébdl szarmazo sz616bogyokbol izolalt
177 éleszt6gomba torzzsel végeztiik el a kivalasztott négy sz6l6patogén penészgomba-
val szembeni antagonizmus vizsgalatokat. A penészgomba oltéanyagbél 1,5 mL mennyi-
séget 1,5 L PDA agarba keverve lemezt 6ntottiink, majd a lemez négy oldalara, a Petri-
csésze kozéppontjatol és a szélétdl egyenld tavolsagra, az élesztégomba-izolatumok
48 6ras folyadéktenyészeteibdl 0,5 pL. mennyiséget vittiink fel. A lemezeket szobah6-
mérsékleten 1-2 hétig inkubaltuk. Eutypa lata T15/2 penészgombaval szemben egy
hét utan minimalis gatlé hatast mutatott 22 éleszt6gomba-izolatum, azonban ez a
minimalis gatlas tovabbi egy hét inkubacié esetében minden izolatumnal eltiint, a pe-
nészgomba feliiln6tte a telepeket. Phomopsis sp. 63C2 penészgomba mellett mind-
Ossze hat élesztégomba izolatum volt képes telepet képezni, ezek koziil négy torzs ha-
tarozott gatlasi zonaval rendelkezett. Botryosphaeria dothidea 15/5 penészgomba-
torzzsel szemben jelentds gatlé hatast egyik élesztégomba izolatumnal sem tapasztal-
tunk, 52 élesztégomba esetében azonban megfigyelhetd volt a telephatarnal minimalis
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gatlasi z6na, amely a tovabbi egy hétig tarté inkubaci6 utan sem tiint el. Botrytis cinerea
B07/49 penészgomba az els6 hét leteltével a vizsgalt penészgombatdrzzsel szemben
minimalis gatld hatast mutatott. Tizenhét élesztégomba-izolatum esetében azonban
tovabbi egy hét inkubaci6é utan a penészgomba feliil tudta néni ezeket az élesztd-
gombakat is.

Investigation of the antagonism of yeasts isolated from grapes to grape
pathogenic moulds

Due to their significant antagonistic effect against filamentous fungi, some yeasts
are already successfully used in the food industry. In the course of our work, we inves-
tigated the possibility of biological control by researching yeasts showing an antago-
nistic effect against grape pathogenic moulds. Eutypa lata T15/2; Phomopsis sp. 63C2;
Botryosphaeria dothidea 15/5; Botrytis cinerea B07/38, B07/49, B07/54; and
Guignardia bidwellii 23/1,23/2,23/3, 23 /5 grape pathogenic moulds were grown on
Malt agar at room temperature. Cultivation on plates was not suitable for the production
of larger amounts of inoculum, so we inoculated 50 ml of Malt Extract Broth in 200
mL screw-top bottles with the moulds. The tops of the bottles were loosened to ensure
the aerobic conditions necessary for the growth of fungi. The liquid cultures were in-
cubated at room temperature for 3 weeks until the surface of the broth was overgrown
with fungal filaments and sporulation began. The cultures were homogenised using a
Potter homogeniser, and the suspensions were stored in a refrigerator for further
experiments. Using this method, 10-20 mL of inoculum with a concentration of 10°
propagules/mL was produced. To conduct planned antagonistic studies, the growth
ability of the mould strains was investigated on three types of media (Malt Agar,
Potato Dextrose Agar, and De Man-Rogosa-Sharpe agar) using point inoculation, plate
spreading, and plate pouring methods. Plating with inoculum mixed with agar proved
to be the most suitable. Antagonism tests against four selected grape pathogenic
moulds were performed with 177 yeast strains isolated from grapes from the 20-
hectare vineyard of Eszterhazy Karoly Catholic University in Klyuk-tet6. Mixing 1.5
mL of the mould inoculum into 1.5 L of PDA agar, plates were poured, and then 0.5 pL
of the 48-hour liquid cultures of the yeast isolates was applied to the four sides of the
plate, at equal distances from the centre and the edge of the petri dish. The plates
were incubated at room temperature for 1-2 weeks. After one week, 22 yeast isolates
showed a minimal inhibitory effect against the mould Eutypa lata T15/2, however,
this minimal inhibition disappeared in the case of another week of incubation for all
isolates, the mould outgrew all colonies. Co-culturing with Phomopsis sp. 63C2, only six
yeast isolates were able to form colonies, of which four strains had a definite inhibition
zone. No significant inhibitory effect against the mould strain Botryosphaeria dothidea
15/5 was observed in any of the yeast isolates, however, in the case of 52 yeasts, a
minimal zone of inhibition was observed at the colony border, which did not disappear
even after another week of incubation. Against Botrytis cinerea B07 /49, at the end of
the first week, 17 yeast isolates showed a minimal inhibitory effect, however, after
another week of incubation, the mould was able to outgrow even these yeasts.
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A Schizosaccharomyces japonicus képes a Fusarium graminearum gatla-
sara és olyan enzimek termelésére, amelyek részt vehetnek a mikotoxi-
nok elleni toleranciaban és a biologiai detoxifikacioban
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A Fusarium fajok nagy gazdasagi jelent6ségliek, tovabba nagy élelmiszerbiztonsagi
kockazatot jelentenek, ezért ndvekedésiik kontrollja vagy a veszélyes mikotoxinjaik
modositasa vagy lebontadsa kiemelkedd fontossagu. Ebben a tanulmanyban in silico
megkozelitést alkalmaztunk annak érdekében, hogy olyan éleszt6fajokat talaljunk,
amelyek alkalmasak lehetnek a Fusarium-ok ellen. Felderitettiik, hogy szamos élesz-
t6fajnak lehetnek trichotecén-3-0-acetiltranszferdz homolég génjei, koztik a Schizo-
saccharomyces japonicus-nak is, amelynek a genomjaban hét kdpiaban talalhaté egy
olyan gén, ami feltételezhet6en ilyen enzimet kodol. Ezek a gének valdszintileg miiko-
déképesek, mert néhanyukat a dezoxinivalenol indukalja. Igy ezt a fajt tovabb vizsgal-
tuk. Schizosaccharomyces japonicus-Fusarium graminearum egyiittes tenyészeteket
készitettiink, és az élesztGsejtek génexpresszios profiljaban bekdvetkezett valtozasokat
RNS-szekvenalassal vizsgaltuk. Szamos, transzporthoz és membranhoz kapcsolédé
gén, tovabba olyan gének esetében, melyek feltehetéen oxidoreduktazokat, transzfe-
razokat vagy hidrolazokat kédolnak, valtozott meg az mRNS-szint az egyiittes tenyész-
tést kovetden. Ezek a gének mikotoxin toleranciaban és bioldgiai méregtelenitési fo-
lyamatokban jatszhatnak szerepet. Bar ezen géntermékek pontos aktivitisanak és
szerepének az igazolasa tovabbi vizsgalatokat igényel, adataink hozzajarulhatnak a S.
Jjaponicus mikotoxin-toleranciajanak jobb megértéséhez.

A 2019-2.1.13-TET_IN-2020-00056 szamu projekt a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Alap tamo-
gatasaval, a 2019-2.1.13-TET_IN tamogatasi konstrukci6 finanszirozasaban valésult meg.

Schizosaccharomyces japonicus can inhibit the growth of Fusarium grami-
nearum and produce proteins that may be involved in mycotoxin tolerance
and biological detoxification

Fusarium species have high economic importance and represent significant risks
to food chain safety therefore, the control of their growths and modification and/or
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degradation of their harmful mycotoxins are of paramount importance. In this study,
we used an in silico approach to find potential antagonistic yeast species against the
Fusaria. We revealed that several yeast species have putative trichothecene-3-0-ace-
tyltransferase homologous genes, including Schizosaccharomyces japonicus, whose
genome harbours seven copies of a gene putatively coding for such enzyme. These
genes are probably functional because some of them can be induced by deoxynivalenol.
Thus, this species was further investigated. We prepared S. japonicus-Fusarium grami-
nearum co-cultures and the changes in the gene expression profile of the yeast cells were
screened by RNA sequencing. Several transport and membrane-associated genes, and
genes putatively encoding oxidoreductases, transferases, or hydrolases had altered
mRNA levels after co-culturing. These genes may be involved in mycotoxin tolerance
and biological detoxification processes. Although the validation of their exact activities
and functions of the gene products requires further studies, our data may contribute
to a better understanding of the mycotoxin tolerance of S. japonicus.

The project, no. 2019-2.1.13-TET_IN-2020-00056 has been implemented with the support provided by

the National Research, Development and Innovation Fund of Hungary, financed under the 2019-2.1.13-
TET_IN funding scheme.
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A novénypatogén Fusarium fajok komoly gazdasagi veszteségeket okoznak szerte
a vilagon. Raadasul az altaluk termelt mikotoxinok igen ellenallok és kdnnyen bejut-
hatnak az élelmiszerlancba. Ebben az esetben veszélyt jelentenek mind a haziallatokra,
mind az emberekre. RAadasul a napjainkban tapasztalt éghajlatvaltozas sokszor kedvez
e karos gombak szaporodasanak. Ezért a Fusarium fajok visszaszoritasa, a mikotoxin
termelésiik gatlasa vagy mikotoxinjaik atalakitdsa kevésbé mérgezd vegyiiletekké
napjainkban igen fontos feladat. Az ezen penészgombak elleni védekezés egyik alter-
nativ formaja lehet, hogy mikroorganizmusokat, pl. élesztégombdakat hasznalunk e
feladatokra. Ehhez azonban meg kell ismerniink azokat a folyamatokat, amelyek hozza-
jarulnak a két faj egytittéléséhez, tovabba az élesztdsejtek tuléléséhez a Fusarium miko-
toxinok jelenlétében. Munkank elsédleges célja az volt, hogy olyan éleszt6gombakat
talaljunk, amelyek alkalmasak lehetnek a Fusarium fajok elleni védekezésre. Ehhez
eldszor attekintettiik a rendelkezésre all6 adatbazisokat és azonositottuk azokat az
éleszt6gombafajokat, amelyek genomja nagy szamban tartalmaz detoxifikaciéban sze-
repet jatszo6 géneket. Mivel a Schizosaccharomyces pombe genomja tartalmazta a leg-
tobb ilyen gént, és mivel ezen éleszté mikotoxinokkal szembeni ellenallé képességérdl
és antagonista kapacitasarél eddig nem voltak adatok, ezért ezt a fajt valasztottuk ki
tovabbi vizsgalatokra. Annak érdekében, hogy megtudjuk, vajon képes-e ezen élesztd
a Fusarium verticilloides kukoricapatogén gomba gatlasara, antagonista teszteket vé-
geztliink. A molekularis mechanizmusok jobb megértése érdekében teszteltiik az élesz-
t6 sejtek szaporodasat Fusarium mikotoxinok jelenlétében, tovabba feltérképeztiik az
élesztésejtek transzkriptom valtozasait fumonizin expoziciékat kovetden, illetve F. ver-
ticilloidessel torténd egyiittes tenyésztés alatt. A globalis génexpresszi6 valtozasokat
szintén meghataroztuk olyan F. verticilloides sejtekben is, melyeket éleszt6sejtekkel
tenyésztettiink egyiitt. Eredményeink azt mutattak, hogy bar az S. pombe nem tudta
gatolni a megvizsgalt koriillmények kozott az F. verticilloides novekedését, elég jol to-
leralta a Fusarium mikotoxinok jelenlétét, és gyors valaszreakciét adott mar egyoras
fumonizin kezelésre is, mivel szamos gén expresszidja megvaltozott. A megvaltozott
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mRNS-szinttel jellemzett gének szama jelentdsen novekedett a tobbnapos egytitt-
tenyésztést kovetben. A legtobb indukalt vagy represszalt gén membran- és transz-
portfolyamatokkal volt kapcsolatos, vagy hidrolazokat, oxidoreduktazokat, illetve
transzferazokat kodolt. A F. verticilloides-ben is szamos transzkripcios valtozas tortént
az élesztégomba jelenlétében, tobbek kozott két fumonizin bioszintézis FUM gén és
ezek egyik regulator génjének az expresszidja csokkent a kontroll tenyészethez képest.

A 2019-2.1.13-TET_IN-2020-00056 szamu projekt a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Alap
tdmogatasaval, a 2019-2.1.13-TET_IN tAmogatasi konstrukcié finanszirozasaban valésult meg.

Examination of yeast-Fusarium co-cultures

The plant pathogenic Fusarium species can cause great economic losses all over the
world. The mycotoxins they produce are very resistant and can easily enter the food
chain causing various diseases both in household animals and humans. In addition, the
climate change observable today often facilitates the growth of these harmful fungi.
Therefore, suppressing the growth of Fusarium species, inhibiting their mycotoxin
production, or converting their mycotoxins to less toxic compounds is a very impor-
tant task. One alternative form of protection against these moulds can be the use of
antagonistic microorganisms, such as yeasts. To reach this goal, we need to understand
the processes that contribute to the coexistence of the two species, and the survival
of the yeast cells in the presence of the Fusarium mycotoxins. Our primary aim was to
find yeasts that could be suitable to control Fusarium species. We mined the available
databases and identified those yeast species whose genomes contain a large number
of detoxification genes. Since the genome of Schizosaccharomyces pombe contained
the most genes, and because its resistance to mycotoxins and its antagonistic capacity
were not known, we chose this fission yeast for further investigations. Antagonistic
tests were performed to determine whether or not this yeast could inhibit the growth
of the maize pathogenic fungus Fusarium verticilloides. To better understand the molec-
ular mechanisms, we also tested the growth of the yeast cells in the presence of Fusa-
rium mycotoxins and mapped transcriptomic changes in the yeast cells after fumonisin
exposures as well as under co-cultivation with F. verticilloides. The global gene expres-
sion changes were also recorded in F. verticilloides cells, co-cultivated with yeast cells.

Our results demonstrated that although S. pombe could not inhibit the growth of
F. verticilloides under the tested conditions, fission yeast tolerated Fusarium myco-
toxins quite well and responded quickly even to one-hour fumonisin treatment because
the expression of many genes was altered. The number of yeast genes characterised
by altered mRNA levels increased significantly after several days of co-culturing. Most
induced or repressed genes were related to membrane- and transport processes or en-
coded hydrolases, oxidoreductases, and transferases. A large number of transcriptional
changes also took place in F. verticilloides in the presence of the yeast cells, among
which the expression of two fumonisin biosynthetic FUM genes and that of one of
their regulators decreased in comparison to the control culture.

The project, no. 2019-2.1.13-TET_IN-2020-00056 has been implemented with the support provided by

the National Research, Development and Innovation Fund of Hungary, financed under the 2019-2.1.13-
TET_IN funding scheme.
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Egy modszer kidolgozasa korai stadiumu Candida albicans fonalas sejtek
izolalasara folyékony kulturabdl egy antifungalis fehérje (NFAP2) hata-
sanak vizsgalatahoz

BENDE Gabor?, MERBER Richard?, KAZINCZI Erikal, PAPP Rebeka?, VARADI Gyorgyi?,
TOTH Gabor K.2 & GALGOCZY Laszl6t
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of Biotechnology, Faculty of Science and Informatics, University of Szeged, 6726 Szeged, Hungary; bendeg@sol.cc.u-
szeged.hu

2Szegedi Tudomdnyegyetem, Szent-Gyérgyi Albert Orvostudomdnyi Kar, Orvosi Vegytani Intézet, Szeged, - Department of
Medical Chemistry, Albert Szent-Gydrgyi Medical School, University of Szeged, Szeged, Hungary

A Candida albicans a legelterjedtebb opportunista human kérokozo6 gombafaj vilag-
szerte, amely szamos kiilonb6z6 fert6zés kialakitasaért felelds. A C. albicans kiilonféle
kornyezeti ingerek és stressz hatdsara képes a planktonikus (éleszt6), pszeudohifalis
és hifalis (fonalas) sejtformak k6zotti morfoldgiai atalakulasra. A fonalas sejtmorfologia
kiemelked6 szerepet jatszik szamos biolégiai folyamatban, példaul az invaziv fert6zés
kialakitasaban, biofilmképzésben és az immunrendszer hatdsaival szembeni védelem-
ben. A biofilm egy hAromdimenzids strukttra, amely extracellularis matrixba agyazo-
dott kiillonb6zé formaju (planktonikus, pszeudohifa, hifa) Candida sejtekbdl all els6-
sorban nyalkahartyaval boritott felszineken. A biofilmek belsejében elhelyezked6 sejtek
sokkal ellenallébbak kiils6 behatasokkal szemben a planktonikus sejtekhez képest a
biofilm fizikai védelmez6 hatasanak koszonhetGen, ideértve a gazda immunreakciojat
és az antifungalis szereket. Ezekbdl kifolyélag a Candida biofilmek elleni kiizdelem
rendkiviil nagy kihivast jelent a klinikai gyakorlatban. Kutatécsoportunk kordbban mar
leirta, hogy a Neosartorya fischeri (= Aspergillus fischeri) NRRL 181 torzs altal termelt
kis molekulatomeg(i, ciszteinben gazdag, kationos N. fischeri antifungalis protein 2
(NFAP2) képes a Candida albicans altal képzett antifungalis szerekkel szemben rezisz-
tenciat mutat6 biofilmet megsziintetni és a fonalasodast megakadalyozni.

Jelen munkank az NFAP2 biofilmképzést gatlé mechanizmusanak vizsgalatara
Osszpontosit C. albicans-ban, amelyhez korai staddiumu fonalas C. albicans sejtek
izolalasa elengedhetetlentil sziikséges. Ezért modszereket dolgoztunk ki: (i) plankto-
nikus C. albicans sejtek folyékony tapkozegben térténd fonalasitasara CO; alkalma-
zasa nélkiil; (ii) korai staddiumu fonalas C. albicans sejtek izoldlasara heterogén,
fonalasodas alatt 1évé folyadékkulturabdl; (iii) korai stadiumu fonalas C. albicans
sejtek planktonikus formaba torténd visszaalakulasanak idintervallum vizsgalatara
meghatarozasara korai stadiumu fonalas C. albicans sejtekkel szemben; (v) BODIPY
fluoreszcens festékkel jelolt NFAP2 lokalizacidjanak vizsgalatara korai stadiumau fo-
nalas C. albicans sejtekben. A kidolgozott mddszerek el6segitik az NFAP2 molekularis
célpontjainak azonositasat fonalas C. albicans sejtekben és az NFAP2 hatasara
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bekovetkezd transzkriptomikai valtozasok vizsgalatat. Mindezekbdl kovetkeztetni
lehet majd az NFAP2 biofilmellenes hatasara.

A munka a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios Hivatal - NKFIH, K 146131 palyazat tamogatasaval
késziilt.

Development of a protocol for isolating early-stage filamentous Candida
albicans cells from liquid culture to investigate the effect of an antifungal
protein (NFAP2)

Candida albicans is the most common human opportunistic fungal pathogen res-
ponsible for a wide range of infections. C. albicans exhibits morphological transitions
between yeast, pseudohyphal, and hyphal forms in response to various stimuli and
stress. The morphological switch between unicellular yeast and multicellular filamen-
tous hyphal growth forms plays a crucial role in numerous biological processes, in-
cluding the ability to invade host tissues, form biofilms, and evade the immune system,
thus it contributes to pathogenicity and infection progression. Biofilm is a three-dimen-
sional structure formed on mucous surfaces comprising different Candida cell types
(yeast, pseudohypha, hypha), covered by extracellular matrix. Candida cells inside bio-
films exhibit reduced susceptibility to external factors, including host immune defence
mechanisms and antifungal drugs compared to planktonic cells due to the protective
effect of the biofilm. Consequently, eliminating drug-resistant Candida biofilms is a
formidable challenge in clinical practice. Previously we demonstrated that the small
molecular weight, cysteine-rich, and cationic Neosartorya fischeri (= Aspergillus fischeri)
antifungal protein 2 (NFAP2) secreted by N. fischeri NRRL 181 is a promising anti-
Candida biomolecule which is able to eradicate drug-resistant C. albicans biofilms and
inhibit the filamentation process. Our present project focuses on the investigation of
the biofilm inhibitory mechanism of NFAP2 in C. albicans, which requires isolation of
individual early-stage filamentous C. albicans cells.

Here, we present protocols for (i) inducing filamentation in planktonic C. albicans
cells in liquid culture without applying CO>; (ii) isolating early-stage C. albicans fila-
mentous cells from highly heterogeneous liquid culture undergoing filamentation;
(iii) investigation of the time frame for early-stage filamentous C. albicans cells to revert
to planktonic form under non-filamenting inducing conditions; (iv) determining the
minimum inhibitory concentration of NFAP2 against isolated early-stage filamentous
cells; (v) inspection of the localization of NFAP2 in them using a BODIPY fluorescent
dye-labelled NFAP2. The developed protocols facilitate the identification of molecular
targets of NFAP2 in filamentous C. albicans cells, and the investigation of the tran-
scriptomic changes under NFAP2 pressure. These allow deduction regarding the anti-
biofilm mechanism of NFAP2.

The present work of Laszl6 Galgoczy was financed by the Hungarian National Research, Development
and Innovation Office - NKFIH, K 146131 project.
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Sz616levél mikobiomjanak taxonémiai és funkcionalis felderitése Eszak-
Magyarorszagon
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“Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, Szdlészeti és Bordszati Intézet, Eger - Institute for Viticulture and Enology,
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A gombak minden novényben és ndévényi részen el6fordulnak, és kulcsszerepet
jatszanak a tapanyagszerzésben, valamint a novények biotikus és abiotikus stresszel
szembeni ellenall6 képességében. A novényi mikobiom a gazdaszervezettel valé kol-
csonhatasan keresztiil fontos szerepet jatszik a novények egészségében, valamint a
termés mindségében és mennyiségében. E tanulmany célja, hogy attekintést adjon az
észak-magyarorszagi Egri borvidéken a sz616 alapveté mikobiomjat alkot6 gombak
taxondmiai és funkciondlis csoportjairdl. Tobb sz6l6fajtabol, koztiik a Bianca, Furmint,
Leanyka, Kadarka és Syrah sz6l6fajtak levelébdl vettiink mintat, és ITS2 rDNS meta-
barkddolassal elemeztiik a levelekben taldlhaté gombakozosségeket. A DNS-szekven-
cidkat a dada2 R segitségével vagtuk le, mindségsziirést végeztiink, és egyedi szekven-
ciatipusokka allitottuk dssze. A szekvenciatipusokat taxonémiai szempontb6l az UNITE
referenciaadatbazissal val6 paronkénti hasonldsagi kereséssel azonositottuk a USEARCH
segitségével. A szekvenciatipusokat ezutan a FungalTraits referenciaadatbazis alap-
jan funkcionalis csoportokhoz rendeltiik. Miutan kizartuk a csak egy adott kultaraban
el6fordulé gombafajokat, csak azokat a gombakat tartottuk meg, amelyek az 6sszes
mintavételezett tertlileten és a mintavételezett kultirak tobbségében jelen voltak. A
kb. 3000-3500 feltételezett gombafajcsoportboél, amelyeket teriiletenként észleltiink,
kb. 1700 (nagyjabol 50%) volt k6zos az 0sszes mintavételezett teriileten, és ezaltal ugy
tekintettiik, hogy hozzajarulnak a sz6l8levél-mikobiom magjahoz. Megallapitottuk, hogy
a sz6l6levél-gombakodzosségét valtozatos novényi kérokozok (339 faj), generalista
szaprotrofok (248 faj), fat bont6 (236 faj) és avarbontd (173 faj) gombdak uraljak,
amelyeket allati parazita (36 faj) és mikoparazita (27 faj) gombak kovetnek. A legtobb
fajt tartalmaz6 rendszertani rendek a Pleosporales (250 faj), Agaricales (107 faj),
Hypocreales (103 faj), Xylariales (68 faj), Helotiales (67 faj), Polyporales (48 faj) és Tre-
mellales (46 faj) voltak. Az Agaricales nagy diverzitasa a sz6l6levelekben némileg meg-
lepd, bar szamos, tdlnyomadrészt szaprotrof taxont, példaul a Coprinopsis nemzetség
képviseldit tobbszor talaltak endofitonként mérsékelt égovi és tropusi novényekben.
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Eredményeink azt sugalljak, hogy a sz616levél mikobiomjat sokféle gomba alkotja, amely
amintavételezett term8helyen tobb fajtat is fel6lel. Jovobeni tanulmanyainkban a sz616-
levél-mikobiom és a sz616 fiziologidja kozotti lehetséges kapcsolatokat vizsgaljuk.

Taxonomic and functional profiling of the grapevine leaf core mycobiome
in northern Hungary

Fungi are prevalent in all plants and plant parts, playing pivotal roles in nutrient
acquisition and plant resistance to biotic and abiotic stresses. The plant mycobiome,
through its interactions with the host plays important roles in plant health and in the
quality and quantity of crops. The purpose of this study was to give an overview of the
taxonomic and functional groups of fungi that make up the core grapevine mycobiome
in the Eger wine region in northern Hungary. We sampled leaves of several grapevine
cultivars, including Bianca, Furmint, Leanyka, Kadarka, and Syrah and analysed leaf
fungal communities using ITS2 rDNA metabarcoding. DNA sequences were trimmed,
quality filtered, and assembled into unique sequence types using the dada2 R package.
Sequence types were identified taxonomically by pairwise similarity searches against
the UNITE reference database, using USEARCH. Sequence types were than assigned to
functional groups based on the FungalTraits reference database. After excluding fungal
species only found in a specific cultivar or terroir, we only kept fungi that were present
in all sampled terroirs and in the majority of sampled cultivars. Out of the ca. 3000-
3500 fungal species hypotheses groups detected per terroir, ca. 1700 (roughly 50%)
were shared among all sampled terroirs and were, thus, considered as contributing to
the core grapevine leaf mycobiome. We found that the grapevine leaf fungal community
is dominated by a diverse set of plant pathogens (339 spp.), generalist saprotrophs
(248 spp.), wood decomposers (236 spp.), and litter decomposers (173 spp.) fungi,
followed by animal parasitic (36 spp.) and mycoparasitic (27 spp.) fungi. Taxonomic
orders with the highest number of species were Pleosporales (250 spp.), Agaricales
(107 spp.), Hypocreales (103 spp.), Xylariales (68 spp.), Helotiales (67 spp.), Polyporales
(48 spp.), and Tremellales (46 spp.). The high diversity of Agaricales in grapevine leaves
is somewhat surprising, although several predominantly saprotrophic agarics, such as
representatives of the genus Coprinopsis have been repeatedly found as endophytes
in temperate and tropical plants. Our findings suggest that a diverse set of fungi make
up the grapevine leaf mycobiome, spanning several cultivars at the sampled terroir.
Our future studies will investigate possible relationships between grapevine leaf myco-
biome and grapevine physiology.
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A sziirke tolcsérgomba (Clitocybe nebularis) Kivonatanak in vitro tumor-
ellenes hatasai

BODO Eniké, CZIAKY Zoltin & ANTAL Tamas
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Napjainkban szamos ehet6 nagygombafajrol irnak le pozitiv élettani vagy sejtélet-
tani hatasokat. A sziirke tolcsérgomba (Clitocybe nebularis) is a kutatasok fokuszaban
all tobbek kozott a bioldgiai aktivitasa és lektinjeinek terapias potencialja miatt.

Jelen tanulmanyunk célja a sziirke télcsérgombab0l késziilt kivonat analitikai ké-
miai elemzése és sejtélettani hatasainak feltarasa volt egy melandma-sejtvonalon in
vitro. A termd&testekbdl etanolos kivonatot készitettiink, majd a kivonatban HPLC-MS
segitségével screeninget végeztiink a gomba szekunder metabolitjainak meghataro-
zasara. Az A375 melanoma sejteket kezeltiik a gombakivonat kiillonb6z6 koncentracio-
ival és vizsgaltuk a sejtek életképességét. A kivonat dozisfiiggben, szignifikansan csok-
kentette a tumoros sejtek életképességét, apoptoézist indukalva. Megvizsgaltuk, hogy
milyen hatassal van a kivonat a sejtek teljes antioxidans-kapacitasara és csokkent teljes
antioxidans szintet tapasztaltunk. Végiil vizsgaltuk a gombakivonat sejtmigraciéra ki-
fejtett hatasat is. Ezek az eredmények tovabbi betekintést adnak a gomba pozitiv sejt-
élettani hatasaiba a bér tumoros sejtjeinek vonatkozasaban.

In vitro anti-tumour effects of Clitocybe nebularis extract

Recently there is an increasing interest in edible mushrooms with positive phy-
siological, cell biological effects. The clouded funnel cap mushroom is also in the focus
of the research due to its biological activity and the therapeutic potential of its lectins.

The aim of our present study was to analyse the extract of Clitocybe nebularis and
to explore of its cell biological effects on a melanoma cell line in vitro.

Extract from the fruiting bodies was prepared and a screening was performed
using HPLC-MS to determine the secondary metabolites of the mushroom. A375 mela-
noma cells were treated with different concentrations of the mushroom extract and
the viability of tumour cells was investigated. The extract significantly reduced the
viability of tumour cells in a dose-dependent manner by inducing apoptosis. We
investigated the effect of the extract on the total antioxidant capacity of the cells and
found areduced total antioxidant level. Finally, we also examined the effect of the mush-
room extract on cell migration. These results provide further insight into the positive
cell physiological effects of C. nebularis in relation to skin tumour cells in vitro.
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Venturia inaequalis izolatumok fungicidekkel szembeni érzékenysége
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Az alma a mérsékelt égov legszélesebb korben termesztett gytimolcse. A hiivos,
nedves éghajlaty teriileteken hatalmas veszteségeket okoz a termesztéknek a Venturia
inaequalis hemibiotrdéf, aszkuszos gomba altal okozott varasodas. A kérokozé elleni
védekezés soran, a leggyakrabban alkalmazott kémiai névényvédelmi gyakorlat nagy-
mértékii fungicid kijuttatasaval jar, ami gyakran a gombadl6 szerekre rezisztens kéro-
koz6 populaciok kialakulasahoz vezet. Emiatt a kezelések szamanak novelése sziiksé-
ges, mely tovabb emeli a termesztés koltségeit és karos kornyezeti hatasait.

A kiilonboz6 gombaold szerekkel szemben rezisztens patogén populaciok elterje-
désének feltérképezése kulcsfontossagi a névényvédelmi gyakorlat fejlesztése szem-
pontjabdl, az adatok a kutatasba bevont termeszték szamara akar kozvetlentil is hasz-
nosithatoak lehetnek. A MATE Gyilimolcstermesztési Tanszékén megkezdtiink egy ku-
tatasi projektet, melynek els6 lépéseként szdmos helyszinrél fogunk ventirias mintakat
gylijteni egy monospoéraizolatum-gytijtemény felallitdsa céljabol. Igyeksziink aktiv
egylttmiikodést kialakitani a gazdalkod6kkal, halézatot épitve a kutatas teljes id6tar-
tamara. A kutatas szamos gyiimolcsds bevonasaval zajlik jelenleg Koszovon beliil (Gjilan,
Istog, Junik, Malisheve, Prishtine és) és hazankban (Bacs-Kiskun, Borsod-Abauj-Zemp-
1én és Szabolcs-Szatmar-Bereg varmegyék). Folyamatban van a kiilonb6z6 gomba6l6
szerek hatékonysaganak vizsgalatat szolgald protokollok kidolgozasa. Pilot kisérletek
keretében mar teszteltiik a difenokonazol hatéanyag kiillonb6z6 koncentraciéinak gat-
lasi hatasat a PDA-taptalajon fenntartott gombamicélium-tenyészetek novekedésére
vonatkozoélag. A gazdalkoddkkal folytatott interjuk segitségével értékes betekintést
kaphatunk az altaluk hasznalt fungicides kezelésekr6l, valamint folyamatban van a
kiilonbo6z6 tiltetvények meteoroldgiai adatainak begytijtése. Tobb éven keresztiil ter-
veziink mintat gytjteni, hogy a helyi rezisztens Venturia inaequalis populaciék id6-
jarasvaltozasra vagy technoldgiai valtoztatasokra adott valaszat, azok populaciédina-
mikajat nyomon koévethessiik (pl. 6koldgiai gazdalkodasi gyakorlatra val6 atallas). A
monosporagomba-izolatumgyiijtemény létrehozasaval és hosszu tavia fenntartasaval,
a munka reményeink szerint tovabbi kutatasi irdnyok alapjaul szolgalhat majd, olyan
célkitiizésekkel, mint pl. alternativ hatéanyagok, illéolajok tesztelése, vagy a gomba-
016 szerekkel szembeni rezisztencia genetikai hatterének felderitése.
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Sensitivity of Venturia inaequalis isolates to fungicides

Apple is the most widely grown fruitin the temperate zone. In cool, humid climates,
growers suffer huge losses due to the scab caused by the hemibiotrophic ascomycete
fungus Venturia inaequalis. In pathogen control, the most commonly used chemical
pest management practice involves the application of high levels of fungicides, often
leading to the development of fungicide-resistant pathogen populations. This increases
the number of treatments, which further increases the cost of cultivation and its harm-
ful environmental impacts.

Mapping the distribution of resistant pathogen populations towards various fun-
gicides is a key to crop protection develop management practices but can also offer
directly usable evidence for growers involved to the study. At the Department of Fruit
Growing in MATE, we are conducting a study in which, as a first step, we aim to estab-
lish a monosporicisolate collection from several locations. We actively engage with farm-
ers to establish a network for the entire research duration. The study encompasses 20
orchards, currently including various locations within Kosovo (Gjilan Istog, Junik, Ma-
lisheve and Prishtine) and Hungary (Bacs-Kiskun, Borsod-Abatj-Zemplén, Szabolcs-
Szatmar-Bereg counties). Protocols for testing the efficacy of different fungicides are
being developed. Pilot experiments have already been conducted to test the inhibitory
effect of different concentrations of the active ingredient difenoconazole on the growth
of fungal mycelial cultures on PDA media. Through interviews with farmers, we aim
to gather valuable insights into their fungicide application strategies, as well as mete-
orological data is being obtained. Sampling will possibly be done for consecutive years
to follow the population dynamics of local resistant Venturia inaequalis strains in res-
ponse to any change in growing technology, or to changing weather (e.g., changing to
ecological farming practices). As the collection of monosporic fungal isolates will be
prepared for long-term storage, we hope that our work will also give opportunity to
conduct further research on connected fields: e.g., testing alternative protective agents
such as essential oils or describing the genetic background of fungicide resistance.
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Gyongyvesszofajt (Spiraea sp.) fert6zé Podosphaera minor elsé azonositasa
Eurdpaban
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A viragos novények kozé tartozo Spiraea nemzetség féként az északi féltekén el-
terjedt. Szamos fajt iiltetnek diszcserjeként vilagszerte. A lisztharmat a Spiraea gyakran
el6fordul6 betegsége. A betegséget a lisztharmatgombdak (Erysiphaceae) tobb faja is
okozhatja. 2022-ben és 2023-ban lisztharmattiineteket figyeltiink meg Budapesten,
Spiraea novényeken. Munkank célja volt, hogy azonositsuk a kérokozé gombat. Harom
minta felhasznalasaval végeztiink morfologiai elemzést, illetve DNS-t izolaltunk, majd
a kapott DNS-mintakbdl a riboszomalis DNS internal transcribed spacer (ITS) régiojat
amplifikaltuk és szekvendltattuk. A konidiumtartékon konidiumlancokat figyeltiink
meg, melyekben a Podosphaera fajokra jellemz6 fibrozintesteket talaltunk. A mikrosz-
kopos vizsgalatok soran teleomorf alakot nem talaltunk. A kapott ITS-szekvenciak tel-
jesen azonosak voltak két, Argentindbdl és Iranbdl szarmazd, Podosphaera minor-ként
megjeldlt minta ITS-szekvenciajaval. Ezek és az Gjjonnan meghatarozott szekvenciak
tovabbi, kinai és japan, szintén P. minor-ként megjelolt mintakkal egy kladot alkottak.
Eredményeink alapjan a Spiraea-n 1év6 lisztharmatgombat P. minor-ként azonositot-
tuk. Ez a gomba eddig csak Amerikabél és Azsiabél volt ismert. Kutatasunk soran az
is kidertilt, hogy a gombat mar Olaszorszagban is megfigyelték, azonban fajszint(i azo-
nositasra nem kertlt sor. Munkank soran tehat el6szor azonositottuk a P. minor gom-
bat Eur6pabol.

Podosphaera minor, a powdery mildew fungus affecting Spiraea species,
identified for the first time in Europe

Spiraea is a genus of flowering plants predominantly found in the Northern
Hemisphere, with several species widely cultivated as ornamental shrubs worldwide.
Powdery mildew, a common disease of Spiraea, can be caused by several species of
powdery mildew fungi (Erysiphaceae). We observed powdery mildew symptoms on
Spiraea plants in Budapest, Hungary, during the 2022 and 2023 growing seasons, and
aimed to identify the causal agent. We conducted morphological analysis and extracted
DNA from three samples to amplify and sequence the internal transcribed spacer (ITS)
region of the nuclear ribosomal DNA. Our observations revealed catenate conidial
development and characteristic fibrosin bodies in the conidia, suggesting the powdery
mildew was caused by a Podosphaera species. No teleomorph was detected. Com-
parisons of the ITS sequences with reference sequences showed complete identity to
ITS sequences from two samples labelled as Podosphaera minor, collected in Argentina
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and Iran. These sequences, along with our newly determined ones, clustered within a
clade containing additional samples from China and Japan, also identified as P. minor.
Therefore, the powdery mildew fungus on Spiraea was identified as P. minor.
Previously, this fungus was known only from America and Asia. Our analysis also showed
that it had been detected in Italy, although without species-level identification. Hence,
our work is the first to identify P. minor in Europe.
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Befolyasolja-e a szterigmatocisztin az Aspergillus nidulans szénstressz-
valaszat?
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Az Aspergillus nidulans fonalas gomba genomja tobb mint 70 szekunder metabolit-
génklasztert kodol. E klaszterek aktivitdsa nagymértékben és klaszterenként eltérd
médon fiigg a tenyésztési koriilményektdl. Sok szekunder metabolit megjelenik az
extracellularis térben is, és sok szekretalt metabolit (a sejtek kozotti kommunikacié
biztositasaval) fontos szabalyozo feladatokat 1at el a gomba életében. Elképzelhetd,
hogy a gomba folyamatosan ,figyeli” a szomszédos telepek altal a tdpkdzegbe bocsa-
tott szekunder metabolitok jelenlétét, és ezen informaciot felhasznalja annak érdeké-
ben, hogy hatékonyan tudjon alkalmazkodni a kérnyezetében éppen lezajlé valtoza-
sokhoz. Vizsgalatainkban ezt a hipotézist teszteltiik az A. nidulans legismertebb sze-
kunder metabolitja, a szterigmatocisztin (ST) segitségével. Megvizsgaltuk, hogy a gliik6z
szénforrason novekedd, ST-t nem termeld tenyészetekben milyen transzkriptomikai
és élettani valtozasokat okoz a tapkozeghez adott ST. A ST kezelés 894 gén aktivitasat
szignifikdnsan csokkentette, mig 514 gén aktivitasat szignifikdnsan megnovelte. Az
alulszabalyozott génekre a glikolizis, a citromsav-ciklus, az ergoszterin bioszintézis és
az antioxidativ enzimeket kédold gének dusulasa volt jellemzd. Mig a ramnogalaktu-
ronan lebontasért felel6s gének és az extracellularis proteazgének a feliilszabalyozott
gének csoportjdban dusultak fel. Szintén feliilszabalyozddott a ramnogalakturonan és
a pentoz lebontasért felelds transzkripcios faktorok (rhaR, araR) génje, valamint a
szénstreszvalaszt (proteazképz6dést) szabalyozé XprG transzkripcids faktor génje. A
fenti transzkripciés valtozasokat korabban a ST-t termeld, szénéhezd és szénforras
limitalt tenyészetekben is megfigyeltiik. A ST-kezelést kovetden szénéhezésnek kitett
tenyészetekben a konidiof6rok hamarabb kezdtek differencidlédni, mint a nem el6-
kezelt, kontroll tenyészetekben. A ST-el6kezelés megvaltoztatta néhany szénstressz-
valasz alatt aktival6dé gén transzkripcidjatis: a konidioforok képzédésért felel6s briA
transzkripciosfaktor-gén aktivitasa a négydras szénforras-éheztetést kovetéen nagyobb,
a chiB kitinaz és az xprG transzkripcidsfaktor-gének aktivitasa kisebb volt, mint a nem
el6kezelt tenyészeteké. A tenyészetek szénstresszvalaszaban (szdrazanyagtartalom
csokkenése, a fonalak fragmentaldédasa, extracellularis y-glutamiltranszferaz és f3-
gliikozidaztermelés) szignifikans kiilonbségeket nem tapasztaltunk. Eredményeink
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alapjan a ST nem tekinthet6 klasszikus szignal molekulanak. Jelenléte azonban befo-
lyasolja a gombasejtek miikodését. A ST altal okozott valtozasok adaptiv értékének
tisztazasahoz azonban még tovabbi vizsgalatok sziikségesek.

A kutatas finanszirozasa az alabbi palyazatok segitségével valosult meg: NKFIH K131767, TKP2021-
EGA-20, HUN-REN Magyar Kutatasi Haldzat.

Does sterigmatocystin influence the carbon stress response of Aspergillus
nidulans?

The genome of the filamentous fungus Aspergillus nidulans encodes more than 70
secondary metabolite gene clusters. The activity of these clusters is highly dependent
on the culture conditions and varies from cluster to cluster. Many secondary meta-
bolites are secreted in the extracellular space and many secreted metabolites (by
providing intercellular communication) play important regulatory roles during the
growth and development of the fungus. It is also possible that the fungus is continuously
monitories the secondary metabolites released into the culture medium by neigh-
bouring colonies and use this information to adapt efficiently to changes in its environ-
ment. In our studies, we tested this hypothesis using the best known secondary meta-
bolite of A. nidulans, sterigmatocystin (ST). Transcriptomic and physiological changes
induced by ST in non-ST-producing cultures growing on a glucose were investigated.
ST treatment significantly decreased the activity of 894 genes, while it significantly
increased the activity of 514 genes. Down-regulated genes were characterized by
enrichment of genes involved in glycolysis, citric acid cycle, ergosterol biosynthesis
or encode antioxidant enzymes. While the genes responsible for rhamnogalacturonan
degradation or encode extracellular proteases were enriched in the group of upregul-
ated genes. The genes for the transcription factors responsible for rhamnogalactu-
ronan and pentose degradation (rhaR, araR) and the gene for the transcription factor
XprG, which regulates the carbon stress response and protease formation, were also
upregulated. The above transcriptional changes were previously observed in ST-
producing, carbon starved and carbon limited cultures. Conidiophores in cultures
exposed to carbon starvation after ST treatment started to differentiate earlier than
in untreated control cultures. The ST pretreatment also altered the transcription of
some genes usually activated during the carbon stress response: the activity of the
transcription factor gene briA responsible for conidiophore formation was higher
after four hours of carbon starvation, and the activity of the transcription factor genes
chiB chitinase and xprG was lower than in the unpretreated cultures. No significant
differences were observed in the carbon stress response of the cultures at the level of
physiology and morphology (decrease in dry cell mass, hyphal fragmentation, extra-
cellular y-glutamyl transferase and 3-glucosidase secretion). Our results suggest that
ST cannot be considered as a classical signal molecule. Its presence does, however,
influence fungal cell function. Nevertheless, further studies are needed to clarify the
adaptive value of the changes caused by ST.

The research was financed by the National Research, Development, and Innovation Office project K131767.
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A bentosz szaprotrof gombakozosségei a Kis-Balatonban
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2Semmelweis Egyetem, Orvostudomdnyi Kar, Budapest - Faculty of Medicine, Semmelweis University, Budapest, Hungary

A Balaton viztomegének stabil dsszetétele elssorban annak kdszénhet6, hogy a
legnagyobb befoly6, a Zala hordalékban gazdag vize egy természetes sziir6n, a Kis-
Balatonon at jut a téba. A lebeg6 hordalék kililepedése mellett az oldott anyagok
kiszlir6dése is jelentds, mely utébbi folyamat els6sorban az iszap mikroszervezetei-
nek kozremiikodésével zajlik. A gombak jelenlétének és lehetséges szerepének isme-
retéhez szandékoztunk hozzajarulni a bentosz szaprotréf gombakoézosségének kvan-
titativ tenyésztéses vizsgalataval és a gombako6zosségek diverzitdsanak 6sszehasonli-
tasaval. A Kis-Balaton bels6 vizaramlasat kovetve, harom (A, B, C) ponton az iszap
fels6 10 cm-es rétegébdl AMS diszkrét rétegvizsgalé mintavételi eszkozzel 1-1 liter
mintat vettiink. A mintak kvantitativ tenyésztéses vizsgalataval, bengalrézsa-agaron,
25°C-on az A, a B, illetve a C mintavételi helyeken 8,52 x 104 CFU/g szarazanyag, 3,45
x 105 CFU/g szarazanyag, illetve 4,74 x 104 CFU/g szarazanyag gombamennyiséget
talaltunk. A 2022 augusztusdban végzett mintavétel, illetve tenyésztés eredményeként
0sszesen 383 random izolatumot nyertiink, melyeknek a telep- és mikroszkdpos mor-
fologiai tulajdonsagai alapjan 17 morfotipust kiilonitettiink el. A morfotipusok repre-
zentans torzseinek faj, illetve néhany esetben csak magasabb kategéria szintd rend-
szertani azonositasat a riboszomalis DNS ITS1 és ITS2 génszakaszok nukleotidszek-
venciai alapjan végeztiik. A Zala-folyd belépéséhez legk6zelebbi, A mintavételi helyen
vett iszapbol tenyészett 129 izolatum azonositasakor 13 fajt tudtunk elkiiloniteni,
melyek kozott a leggyakoribbnak a Pseudoeurotium ovale és a Trichoderma harzianum
mutatkoztak. A beérkezés és kifolyas kozotti kozépso6 szakaszt képviselé B mintavé-
teli pontrdél nyert 116 izolatum azonositasa kilenc fajt eredményezett, melyek kozott
leggyakoribbnak a Pseudoeurotium ovale és egy, a Pleosporales rendbe tartozé faj
bizonyultak. A Kis-Balatonban leghosszabb ideig tart6zkodé viz alatti, C mintavételi
ponton vett mintabol kitenyészett 138 random izolatum reprezentansainak moleku-
laris azonositasaval nyolc fajt nyertiink, kozottiik leggyakoribbnak szintén a Pseudo-
eurotium ovale és egy, a Pleosporales rendbe tartoz6 faj bizonyultak.

A Zala-foly6bol érkez6 viz a Kis-Balatonban koriv jellegii aramlast végez, melynek
soran az alatta lev6 bentosz gombakdzosségeinek diverzitasa a kezdeti magas érték-
rél alacsonyabb, egyenslyi értékre all be.

A kutatémunkat a Viztudomanyi és Vizbiztonsagi Nemzeti Labor palyazat (#RRF 2.3.1-21-2022-00008) és

a Fenntarthat6 Fejl6dés és Technolégiak Nemzeti Program (#NP2022-113/2022), valamint a Tématerii-
leti Kivalosagi Program 2021, Nemzetvédelem/nemzetbiztonsagi alprogram (TKP2021-NVA-22) timogatta.
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Saprotrophic fungal communities in the benthos of lake Kis-Balaton

The stable composition of Lake Balaton's water mass is mainly due to the fact
that the water of the largest tributary, the Zala, which is rich in sediment, enters the
lake through a natural filter of Kis-Balaton. In addition to the sedimentation of
suspended particals, the filtration of dissolved substances is also significant, the latter
process being mainly carried out by different microorganisms of the mud. We aimed
to contribute to the knowledge of the presence and possible role of fungi by
quantitative culturing the benthic fungal communities and by comparing the diversity
of fungal communities. Following the internal water flow of the Lake Kis-Balaton, 1-1
L samples were collected from the upper 10 cm layer of the mud at three sites (A, B,
C) using an AMS discrete stratigraphic sampler. Quantitative culturing of the samples
on bengal rose agar at 25 °C at sampling points A, B and C revealed fungal abundances
of 8.5 x 104 CFU/g dry matter, 3.5 x 105 CFU/g dry matter and 4.7 x 104 CFU/g dry
matter, respectively.

A total of 383 random isolates were obtained as a result of sampling and cultiva-
tion in August 2022, and 17 morphotypes were distinguished based on the colonial
and microscopic morphological characteristics. The representative strains of each
morphotype were identified to species and, in some cases to higher taxonomic cate-
gories based on the nucleotide sequence of ITS1 and ITS2 regions of the ribosomal
RNA gene clusters. The identification of 129 isolates from the mud cultivated at the
closest point of entry of the Zala River, sampling site A, resulted in the isolation of 13
species, the most common being Pseudoeurotium ovale and Trichoderma harzianum.
The identification of 116 isolates from sampling point B, representing the middle
section between inlet and outlet, yielded nine species, the most common of which
were Pseudoeurotium ovale and one species belonging to the order Pleosporales.
Molecular identification of the representatives of 138 random isolates from the longest
submerged sampling point C in the Lake Kis-Balaton yielded eight species, the most
common of which were also Pseudoeurotium ovale and one species belonging to the
order Pleosporales.

The water from the Zala River in Lake Kis-Balaton undergoes a circular flow, dur-
ing which the diversity of the underlying benthic fungal communities is adjusted from
an initial high value to a lower, equilibrium value.

This work was supported by the National Grant of Hydrology and Water Safety (#RRF 2.3.1-21-2022-

00008), the National Program for Sustainable Technologies (#NP2022-113/2022) and the Thematic
Excellence Program (TKP 2021-NVA-22) (Hungarian University of Agriculture and Life Sciences).
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A magyarorszagi epigéikus pofetegfélék taxondmiai revizidja
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Magyarorszagon hosszi multra tekint vissza a zart termétesti gombak kutatasa,
koszonhet6en a Karpat-medence szamukra kedvez6 életfeltételeinek. Régota ismert
tény, hogy eurépai 6sszehasonlitdsban is kiugréan magas a gaszteroid taxonok diver-
zitasa hazankban. A morfologiai vizsgalatokra alapozott eddigi tanulmanyok még ezzel
egylttis joval alabecsiilték a molekularis vizsgalataink altal feltart valddi fajgazdagsa-
got. Kutatasunk célja a Bovista, Disciseda, Geastrum, Lycoperdon és Tulostoma gomba-
nemzetségek taxondmiai tisztazasa. A rejtett diverzitas felfedésében segitségiinkre
volt a sok évre visszatekintd terepi munkank soran begy(ijtott mintak molekularis filo-
genetikai és morfoldgiai alapu egyiittes vizsgalata. Eredményeink igazoltdk, hogy a
vizsgalt gaszteroid nemzetségek fajszama magasabb az eddigi ismereteinkhez képest.
A kutatdsok tobb, a tudomany szamara ismeretlen fajt is kimutattak, koztiik tobb olyat
is, ami ezidaig csak hazankbol ismert. A legnagyobb fajgazdagsagot a Tulostoma nem-
zetségben mutattuk ki legalabb 15 ismeretlen taxonnal, melyek koziil négyet a kozel-
multban irtunk le a magyar homokpusztakrol.

A kutatast a Kulturalis és Innovaciés Minisztérium Nemzeti Kutatasi és Fejlesztési Alap UNKP-22-5-6s kéd-

szamt Uj Nemzeti Kival6sag Programja, valamint a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaci6s Hivatal (FK-
143061) pélyazata, illetve a Magyar Tudomanyos Akadémia Bolyai Janos Kutatasi Oszténdija tAmogatta.

Taxonomic revision on epigeous gasteroid fungi in Hungary

The research of puftball-like fungi in Hungary has along tradition due to the espe-
cially favourable habitat requirements for these fungi of the Carpathian Basin. On a
European scale, a significant species diversity has already been suggested for gasteroid
taxa. However, using morphological species concept only, the number of species has
likely been underrepresented in Hungary, according to our preliminary molecular
data. The aim of this study is to re-evaluate our taxonomic knowledge on these fungi
based on intensive and long-term field work, combined molecular phylogenetic and
morphological methods to discover the hidden diversity in the genera Bovista, Disci-
seda, Geastrum, Lycoperdon and Tulostoma. Our results indicate that the number of
species in these genera in Hungary is higher than previously thought.
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In addition, several undescribed species have been discovered, many of them
known only from Hungary. The genus Tulostoma seems to have the greatest diversity,
with no less than 15 undescribed species from which we recently described four species
from Hungarian sandy habitats.

The work was supported by UNKP-22-5 New National Excellence Program of the Ministry for Culture
and Innovation from the source of the National Research, Development and Innovation Fund, the Janos

Bolyai Research Scholarship of the Hungarian Academy of Sciences and the National Research, Develop-
ment and Innovation Office (FK-143061).
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Mobil konténeres laskagomba-termesztés optimalizalasa
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A gombatermesztés irant egyre nagyobb érdekl6dés mutatkozik, raadasul a varosi
kornyezetben is megvaldsithaté eljarasok irant is névekszik az igény. A vizsgaltunk célja,
hogy egy a mar piacon 1évé mobil laskagombatermeszté konténert optimalizaljunk és
fejlessziink gy, hogy relativ kis befektetéssel a laskagomba termesztés biztonsago-
san kivitelezhet6 legyen a hasznalataval. Ezért kisparcellas termesztési kisérlet keriilt
beallitdsra a mobil termesztShelyiség optimalizalasa érdekében azzal a céllal, hogy az
idealis termesztési koriilmények miiszaki beallitidsa megtorténjen. Ehhez szubsztra-
tumként a nagyiizemi laskagomba-termesztésben hasznalt bizaszalma alapu laska-
komposztot hasznaltunk, hogy az ezzel szerzett tapasztalatok alapjan kés6bb kiilon-
b6z6 biohulladékok is bevonasra keriiljenek a termesztésbe.

A kisérlet célkitlizéseként egy kisebb méret(i, varosi kdrnyezetbe illeszthetd, zart
termeszt6helyiségben a laskagomba-termesztés szamara idealis kdrnyezeti feltételek
megteremtését hataroztuk meg. A termeszt6helyiségként szolgalé konténer mérémii-
szerekkel (komposzt- és leveg6 homérséklet, paratartalom, CO2) és klimatikus szaba-
lyozasra alkalmas berendezésekkel vald felszerelésekor az egyszertiség és a konny{i
kezelhet6ség volt a f6 szempont. A kisérlet soran vizsgaltuk, hogy vodros termesztés-
technoldgia eredményesen alkalmazhat6-e a konténerben val6 termesztés esetén, to-
vabba a vodrok elhelyezése befolyasolja-e a terméshozamot, illetve, hogy a hémérsék-
let és a paratartalom megfelel6en szabalyozhaté-e a konténerben egyszerii eszkozokkel.

A probatermesztés a késébbiekben egyértelmiien megmutatta a megfelel6 kor-
nyezeti feltételek biztositasanak fontossagat, és a varatlan technikai nehézségek hata-
sat az eredményekre. A berendezések és miiszerek 0sszeallitdsa valamivel nagyobb
befektetést és precizitast igényel a jelen kisérletben biztositottnal, kiemelt figyelemmel
a hémérséklet, a paratartalom és a CO,-szint mérésére és szabalyozasara. A kisérlet-
ben el6allo kedvezditlen termesztési feltételek a gombak deformalt novekedéséhez,
tovabba az elérhet6 termésmennyiség csokkenéséhez vezettek. A konténerben az
egyenlGtlen hé- és paraeloszlas egyenlétlen eloszlast termésmennyiségeket eredmé-
nyezett. A tapasztalatok azt mutatjak, hogy a rendszer jobban kidolgozott technikai
hatteret igényel, tovabba a termeszt6vodrok hasznalata is megfontolandd. A kisérlet-
bdl nyert tapasztalatok alapjan a varosi kornyezetbe szant, konténerben valo6 laska-
gomba-termesztés egy miikod6képes elképzelés lehet a megfelel6 koriilmények biz-
tositadsaval, ugyanakkor tovabbi miiszaki fejlesztéseket igényel a termésbiztonsag
novelése érdekében.
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Megallapitottuk, hogy cégszer(i bevételszerzésre ez a konténeres mdédszer nem al-
kalmas, ugyanakkor j6 kiegészit6je lehet az alternativ élelmiszertermelési eljarasoknak.
A konténer fejlesztése ,,Az adatkdézpontu innovacié alkalmazasa a gomba termelés értéklancaban a ter-
melékenység és az adatmegosztas javitasa érdekében” cimmel, 2019-2.1.7-ERA-NET-2020-00012 azo-
nositd szammal az NKFI alapbd], tovabba az ERA-NET COFUND /ICT-AGRI-FOOD program keretében az

Eurépai Uni6é Horizon 2020 kutatasi és innovaciés programjabdl (tdmogatési szerz6dés no 862665)
részesiilt tiamogatasban.

Optimising mobile container-based oyster mushroom cultivation

There is increasing interest in mushroom cultivation, and there is also a growing
demand for methods that can be implemented in urban environments. The aim of our
study was to optimize and improve an existing mobile mushroom cultivation container,
making it possible to safely cultivate mushrooms with a relatively small investment.
To achieve this, a small-scale cultivation experiment was set up within the mobile
growing facility with the goal of optimizing the ideal growing conditions. Wheat straw-
based mushroom compost, commonly used in large-scale oyster mushroom cultiva-
tion, was used as the substrate to gain insights for potentially incorporating various
organic waste materials into cultivation in the future. The experiment aimed to estab-
lish optimal environmental conditions for oyster mushroom cultivation in a smaller-
sized, urban-friendly, enclosed growing environment. When equipping the container
serving as the cultivation facility with measuring instruments (for compost and air
temperature, humidity, CO; levels) and climate control devices, simplicity and ease of
operation were primary considerations. During the experiment, we examined whether
bucket-based cultivation technology could be effectively applied within the container,
whether the placement of the buckets affected yield, and whether temperature and
humidity could be adequately regulated within the container using simple tools.

The trial clearly demonstrated the importance of providing appropriate environ-
mental conditions and the impact of unexpected technical difficulties on the results.
The assembly of equipment and instruments requires somewhat greater investment
and precision than initially anticipated, with particular emphasis on measuring and
regulating temperature, humidity, and CO; levels. Unfavourable growing conditions in
the experiment led to deformed mushroom growth and a decrease in yield. Uneven
distribution of heat and moisture within the container resulted in uneven yields. The
experiences indicate that the system requires a more refined technical background, and
the use of cultivation buckets should be reconsidered. Based on the insights gained
from the experiment, oyster mushroom cultivation in containers for urban environ-
ments could be a viable concept with adequate conditions, but further technical devel-
opment is necessary to increase yield reliability. It was determined that this container-
based method is not suitable for generating company-like revenues; however, it could
serve as a valuable addition to alternative food production methods.

The container was developed from the project entitled "Unlocking data-driven innovation for improving
productivity and data sharing in mushroom value chain” received funding with identification number

2019-2.1.7-ERA-NET-2020-00012 from the NKFI fund, as well as from the European Union's Horizon
2020 research and innovation programme under grand agreement no 862665 ICT-AGRI-FOOD.

138



VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA POSZTEREK

VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE POSTERS

Talajlaké gombak egy tragyazasi tartamkisérletben: mennyiség, mindség,
sokféleség - minden, amit az ITS-szekvencia elarul

FUZY Anna, KELEMEN Bettina, PABAR Sandor, KOVACS Zséfia & TAKACS Tiinde

HUN-REN Agrdrtudomdnyi Kutatokozpont, Talajtani Intézet, Budapest - Insitute for Soil Sciences, HUN-REN Centre for
Agricultural Research, Budapest, Hungary; fuzy@rissac.hu

Martonvasari csernozjom talajon beallitott hidnytragyazasi tartamkisérletben a
tragyazas hatasat vizsgaltuk a szabadon él6 és gyokérkapcsolt talajlaké gombak
kozosségeinek mennyiségi és mindségi mutatdira. A 60 éves tartamkisérletben 2
évente valtva kukoricat és 6szi buzat termesztenek. A kisérletben miitragyaval kezelt
(N, P, NPK), szerves tragyazott (istallotragya) és kombinalt kezelésii parcellakat
mintaztunk, 2022-ben 6szi blza gyokérzonajabol, viragzaskori fenofazisban. Jelle-
meztiik a talajokat a legfontosabb talajfizikai és talajkémiai paraméterek meghataro-
zasaval, els6sorban a talaj tdpanyagforgalmdara és azzal oOsszefiliggd valtozasokra
koncentralva. A talajmintak amplikon alapi metagenomikai elemzésével vizsgaltuk a
gombakozodsség abundancidjat és diverzitasat leiré mutatékat. Tovabba értékeltiik a
kezelések hatasara bekovetkez6 fé6bb valtozasokat: a szignifikdns mennyiségi valtoza-
sokat a dominans taxonoknal, illetve feltérképeztiik és kivalasztottuk a potencialis
indikator fajokat. A kezeléshatdsok statisztikai elemzését egy- illetve kétfaktoros
ANOVA modszerrel végeztik el, mig a kozosségek oOsszetételét, valtozasait nem
metrikus tobbdimenzids skalazas alkalmazasaval szemléltettiik. A talajlaké gombak
mennyiségi mutatdi mind a szerves tragya, mind a nitrogénmiitragya hosszu tava
alkalmazasa estén emelkedtek. A szerves tragya elsdsorban az aszkuszos gombakra
(Ascomycota), mig a nitrogénmiitragya inkabb a bazidiumos gombakra (Basidiomycota)
volt hatassal. A nitrogénmiitragya ugyanakkor csokkentette a kozosség diverzitasat
akar csak N-mitragya, akar komplex NPK-tragyazas, akar szerves tragyaval egyiitt
alkalmazott kezeléseket vizsgaltunk. A Glomeromycota-khoz tartoz6 arbuszkularis
mikorrhizagombak obligat gyokérszimbiontak. Mennyiségiiket a talajban és a névényi
gyokérben, valamint diverzitasukat a tragyazas drasztikusan csokkentette, jelenlétiik
a novény szempontjabdl idedlis tapanyag ellatottsag mellett marginalis.

A kutatast az E6tvos Lorand Kutatéhalézat (SA-26/2021) és az MTA Fenntarthat6 Fejl6dés és Technol6-
gidk Nemzeti Program (FFT NP FTA) tamogatta.

Soil fungi in a long-term fertilisation experiment: quantity, quality, diver-
sity - everything the ITS sequence could tell

During a fertilisation deficit experiment on a chernozem soil in Martonvasar, the
effect of fertilisation on the quantitative and qualitative indicators of free-living and
root-associated soil fungi communities were investigated. Over the 60-year-long trial,
maize and winter wheat are rotated every two years. In the experiment, plots treated
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with fertilizers (N, P, NPK), organic fertilizers (manure) and combined treatments
were sampled from the root zone of winter wheat in 2022, at flowering phenophase.
We characterised the soils by determining the most important soil physical and
chemical properties, especially focusing on nutrient cycling and related changes.
Using amplicon-based metagenomic analysis, we investigated indicators describing
the abundance and diversity of the fungal community. We also assessed the main
changes in response to treatments: significant quantitative changes of the dominant
taxa and also mapping and selecting the potential indicator species. The statistical
analysis of the treatment effects was performed using the one- or two-way ANOVA,
while the composition and changes of the communities were illustrated using non-
metric multidimensional scaling. Quantitative indicators of soil fungi increased with
long-term application of both organic manure and nitrogen fertilizer. The organic
fertilizer had an effect mainly on the Ascomycota fungi, while the nitrogen fertilizer
had an effect on the Basidiomycota fungi. At the same time, nitrogen fertilizer reduced
the community diversity, whether only N fertilizer, complex NPK fertilization, or
treatments applied together with organic fertilizer were investigated. Arbuscular
endomycorrhizal fungi belonging to the Glomeromycota are obligate root symbionts.
Their quantity in the soil and plant roots, as well as their diversity, were drastically
reduced by fertilisation, and their presence is marginal despite the ideal nutrient
supply of the plant.

The research was supported by the E6tvos Lorand Research Network (SA-26/2021) and the Sustainable
Development and Technologies National Program of the Hungarian Academy of Sciences (FFT NP FTA).
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Kozo6sségi tudomany - az iNaturalist platform nyujtotta lehet6ségek a
mikoldgia teriiletén

GALLO Orsolya

Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Egyetem, Vadgazddlkoddsi és Természetvédelmi Intézet, Természetvédelmi és Tdjgaz-
ddlkoddsi Tanszék, G6déllé - Department of Nature Conservation and Landscape Management, Institute of Wildlife
Management and Nature Conservation, Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, G6doll6, Hungary;
gorsi0125@gmail.com

A kozosségi tudomany (citizen science) egy olyan kutatasi forma, amely bevonja
az érdekl6dé laikusokat egy-egy tudomanyos kutatasba, akik szigoru kritériumok és
meghatarozott modszertan mellett gy(ijthetnek adatokat, amelyeket kutaték értékel-
nek ki. Az iNaturalist egy vilagszintii k6z6sségi tudomanyos kezdeményezés. A termé-
szetben végzett megfigyeléseinket - legyen az novény, allat vagy gomba - gyorsan és
egyszerlen felvihetjiik az adatbazisba. A felvitt adatokat az adott szakteriiletet miivel6
kutatdk validaljak, miel6tt a Global Biodiversity Information Facility (GBIF) adattaraba
keriilnek, mely jelenleg a legnagyobb biotikai adatbazis. A platform elérheté webolda-
lon keresztiil és mobiltelefonos applikacioval is, mindez magyar nyelven, magyar faj-
nevekkel. Jelenleg 7,5 milli6 regisztralt felhasznalodja van vilagszerte. Az adattar nagy-
sagrendileg 180 milli6 megfigyelést tartalmaz, melybdl 11 és fél milli6 a gomba, a
megfigyelések mindossze 6,3 %-a. Az iNaturalist nagygombak adatainak bevitelére is
lehet6séget ad, melynek soran a kovetkez6 adatokat adhatjuk meg és bovithetjiik vele
hazank nagygombakra vonatkozé adatbazisat: fajnév, fénykép, megfigyelés helye, ideje,
megfigyel6 neve. A program hatdrozasra is alkalmas, a bevitt adatokat szakemberek
ellendrzik és emelik "tudomanyos szintre’. A platform hazankban még nem eléggé
ismert, pedig hatalmas potencialt rejt magaban, mivel béviilé fungisztikai adatbazisa
nagyban segiti a hazai mikolégiai kutatasokat és ezen keresztiil potencidlisan a fajok
védelmét.

Citizen science - opportunities provided by the iNaturalist platform in
mycology

Citizen science is a research approach that involves engaging interested amateurs
in scientific research, who, under strict criteria and defined methodology, can collect
data thatresearchers evaluate. The iNaturalist is a global citizen science initiative. Our
observations in nature - whether it is a plant, animal, or fungus - can be quickly and
easily uploaded to the database. The data entered is validated by researchers in the
respective field before being added to the Global Biodiversity Information Facility
(GBIF) database, which is currently the largest biotic database. The platform is access-
sible through a website and a mobile application, both available in Hungarian with
Hungarian species names. Currently, it has 7.5 million registered users worldwide.
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The database contains approximately 180 million observations, of which 11.5 million
are fungi, representing only 6.3% of the observations. The iNaturalist also allows for
the input of data on macrofungi, where users can provide and expand the macrofungi
database of Hungary with the following information: species name, photograph,
observation location, time, and name of the observer. The program is also capable of
species identification, with experts verifying and elevating the entered data to a
scientific level. Although the platform is not widely recognized in Hungary yet, it holds
great potential, as its expanding fungistic database significantly aids domestic
mycological research and thereby potentially species conservation.
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A sz616 korai elhalasat okozo6 Diaporthe fajok mikoparazita tulajdonsa-
gainak vizsgalata

GEIGER Adriennt23, SZABO Déra?l, MOLNAR Nikolett!, VACZY Kalman Zoltin! &
KARACSONY Zoltan?!

1Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, Elelmiszertudomdnyi és Bordszati Tuddskozpont, Eger — Food and Wine Knowledge
Center, Eszterhdzy Kdroly Catholic University, Eger, Hungary; geiger.adrienn@uni-eszterhazy.hu

2Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Egyetem, Kornyezettudomdnyi Doktori Iskola, God6ll6 - Environmental Sciences Doctoral
School, Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, Godéllé, Hungary

3Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, ELKH-EKKE Lendiilet Kérnyezeti Mikrobiom Kutatdcsoport, Eger - HUN-REN-
EKKE Lendiilet Environmental Microbiome Research Group, Eszterhdzy Kdroly Catholic University, Eger, Hungary

Az aszkomikéta Diaporthe (anamorf: Phomopsis) nemzetség - tobb mint 860 leirt
fajnévvel - széles korben elterjedt gombacsoport. Kevés tanulmany foglalkozik a
Diaporthe fajok mikoparazitikus tulajdonsagaival, a fajok tilnyomo tdbbsége a nové-
nyekkel all szoros kapcsolatban, féként szaprotréfok, endofitonok vagy kérokozék. A
novénypatogének szamos lagyszaru és fas szart novényt képesek fertézni. Sz616 esetén
a Diaporthe fajok felel6sek a hajtasok és a levelek foltosodasért, a faszovetet is karosit-
hatjak, a sz616 korai elhalasat okozva. Munkank soran el8szor észleltiik a Diaporthe fajok
mikoparazita tulajdonsagait. Osszesen 19 Diaporthe fajt izolaltunk a sz616 korai elhala-
sat mutato olasz és magyar sz6l6 faszovetébol. Az izolatumok el6zetes azonositasa az
ITS (internal transcribed spacer), TUB (3-tubulin) és TEF (translation elongation factor
1-a) szekvenciak alapjan arra utal, hogy az izolatumok a D. ampelina, D. eres és D. vacuae
fajokhoz tartoznak. Konfrontacios teszteket végeztiink, mely sordn a Diaporthe fajokat
és Botrytis cinerea torzseket koinokulaltunk celofanos vizes agarra. A csészéket 25°C-
on, sotétben inkubaltuk egészen addig, amig a két gomba micéliuma 6sszeért. Ezt ko-
vet6en a konfrontacios zonabdl a celofant kivagtuk, és desztillalt vizbe helyeztiik. Az
0sszes Diaporthe faj esetén megfigyelhetd volt a hifak gazdatesthez torténd rogziilése,
pappillaszerl képletek kialakuldsa a gazdatest feliiletén, valamint a gazdaszervezet
hifainak kolonizacidja. A gazdaszervezet hifai, melyek a Diaporthe fajokkal érintkez-
tek, elhaltak, a sejtfalak is nagy mértékben lebomlottak. A Diaporthe fajok hifai nem
hatoltak be a gazdaszervezetbe, azonban néhany esetben a hifak feliiletén befordula-
sokat fejlesztettek ki. Fiatal hifak esetében a parazita koriilfon6dasa is megfigyelhet6
volt a gazdaszervezet koriil. A savas organellumok akridinnaranccsal torténd festése
és fluoreszcens megjelenitése lizoszémak felszaporodasat jelezte a gazdaszervezettel
kolcsonhatasba 1ép6 parazita hifadkban, ami intenziv tdpanyagfelvételre utal.

First report of mycoparasitism within Diaporthe species associated with
grapevine trunk diseases

The fungal genus Diaporthe, known by its anamorph Phomopsis, encompasses a
diverse array of filamentous fungi, boasting over 860 recorded names and a widespread
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distribution. While scant reports exist of their parasitic activity on animal or human
hosts, the majority of Diaporthe species exhibit close associations with plants, serving
as saprobes, endophytes, or pathogens. Phytopathogenic strains exhibit broad host
ranges, infecting both herbaceous crops and woody plants alike. On grapevines, Dia-
porthe species contribute to the development of cane and leaf spots, while also posing
threats to woody tissues, leading to trunk diseases. This study unveils, for the first
time, instances of mycoparasitism within the genus Diaporthe. Nineteen Diaporthe
species were isolated from the woody tissues of grapevines afflicted with trunk diseases
of Italian and Hungarian origins. Initial identification of these isolates through ITS
(internal transcribed spacer), TUB (3-tubulin), and TEF (translation elongation factor
1-a) sequences suggests their affiliation with Diaporthe ampelina, D. eres, and D.
vacuae species. Confrontation tests involved co-inoculating the growing mycelia of
Diaporthe spp. isolates alongside three strains of Botrytis cinerea on cellophane disks,
placed on water agar. Incubation at 25°C in darkness ensued until mycelial contact
between the two fungi was established. Subsequent microscopic examination of inter-
action zones, achieved by sampling and mounting the cellophane, revealed notable
observations. Across all Diaporthe species strains, the attachment of hyphae to the
Botrytis cinerea host, the formation of papilla-like structures on its surface, and ex-
tensive colonization of host hyphae were evident. Typically, host mycelia engaged
with the parasites were found to be deceased, with discernible degradation of cell
walls. While penetration of the host by Diaporthe hyphae was absent, invaginations
on its surface were observed in some cases. Additionally, coiling of parasite hyphae
around host cells was documented in instances of initial mycelial contact. Staining and
fluorescent visualization utilizing acridine orange revealed the recruitment of
lysosomes in the parasite hyphae interacting with the host, indicative of significant
nutrient uptake.
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AKiilonb6z6 méretii és alaki lombkoronalékek értékelése az erdei gomba-
kozosségek megorzése szempontjabodl a folyamatos erd6boritasu erdé-
szeti rendszerekben
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Alombkorona lékek okozta kisléptékii térbeli kozosségi dinamika jol ismert 1agy-
szarui novények esetén, de gombakodzosségekre vonatkozdan erre vonatkozo6 informa-
cioink nincsenek. A 1ékvagas a folyamatos erdéboritasos 6rokerdégazdalkodas szerves
része, és fontos, de kulcsfontossagu informacidk hidnyoznak azzal kapcsolatban, hogy
a lékek mérete és alakja hogyan befolyasolja a talaj gombakozosségét. Ebben a tanul-
manyban 6sszehasonlitottuk a gombako6zosségek Osszetételét a kiilonb6z6 méretli
(150 m2 és 300 m2) és alaka (kor és téglalap) 1ékekben egy 90 éves magyarorszagi
gyertyanos-kocsanytalan tolgyes erdéallomanyban. A talajmintdkat 2022 marciusa-
ban gyjtottiilk a 2018/2019 telén létrehozott Pilis Lék Kisérletben, amely 6t kezelést
tartalmaz, beleértve a kontrollt is, hat ismétl6d6 blokkban, teljes blokktervben. Az ITS2
rDNS szekvencia adatokat [llumina MiSeq segitségével kaptuk, R-ben dadaZ csomaggal
elemeztiik és a taxondmiai jellemzést a USEARCH programban végeztiik el a UNITE
adatbazis legtijabb verzidjanak felhasznaladsaval. Ezutan a szekvencidkat funkcionalis
csoportokba soroltuk a FungalTraits adatbazis segitségével. Nem talaltunk szignifikans
kezelési hatast a gombak6zosség Osszetételére vonatkozoan, csak a nagy kor 1ék-ke-
zelés kiilonbozott minimalisan a kontrolltol. Ezzel szemben a blokkok kozotti 6ssze-
tételbeli kiilonbség a szaprotrof fajok esetében szignifikans volt, az ektomikorrhizas
gombak esetében nem. Ezek az eredmények tiikrozik a korabban kozzétett eredménye-
ket az aljnovényzetre vonatkozodan, amelyben szintén nem tapasztaltak kezelési hatast.
Osszességében, a kezelésekben kordbban dokumentalt abiotikus tényezék (pl. talaj-
nedvesség, mikroklima) kozotti kiillonbségek ellenére a legtobb 1ék-kezelés képes volt
fenntartani a kérnyezo6 erdében taldlhat6 gombakozosséget. Ebb6l adéddan a parcellak
kozotti kiilonbségek nagy részét a helyspecifikus tényezék okozzak a k6zosség szerkeze-
tére vonatkozoéan, igy a kezelés alkalmas az 6rokerd6 gazdalkodas céljainak teljesitésére.

Evaluating the potential of canopy gaps of different sizes and shapes to
preserve forest fungal communities in continuous cover forestry systems

Small-scale spatial dynamics driven by canopy gaps are well-known in plants but
have been scarcely studied in fungi. Gap-cutting is an integral component of continuous
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cover forestry systems and there are important, yet unanswered questions regarding
how gap size and shape affect the soil biota. In this study, we compared soil fungal
communities among plots with different gap size (150 m2 vs. 300 m?) and shape
(circular vs. elongated) in a 90-year-old sessile oak-hornbeam forest stand in Hun-
gary. Soil samples were collected in March 2022 in the Pilis Gap Experiment, that had
been established in the winter of 2018/2019, with five treatments, including control,
in six replicate blocks in a complete block design. ITS2 rDNA metabarcoding data were
generated using I[llumina MiSeq and were analyzed with dadaZ in R, with taxonomic
characterization done in USEARCH using the latest version of the UNITE database, with
functional guild assignment using FungalTraits. We found no significant treatment
effect on fungal community composition, with only the large circle treatment differing
marginally from the control. Conversely, compositional difference among the blocks
was significant for saprotrophs, but not ectomycorrhizal fungi, despite no apparent
visual differences among the blocks at stand level. These results mirror the lack of
treatment effect seen in understory vegetation published previously. Overall, despite
formerly documented differences in abiotic factors among treatments (e.g., soil moisture,
microclimate), most gap treatments were able to maintain fungal communities of the
surrounding forest. Therefore, site-specific factors account for much of the variation
in community structure among the sampled plots, making the gap treatments suitable
for meeting the objectives of continuous cover forestry systems.
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Mogyordlisztharmat fert6zottségének értékelése
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Magyarorszagon az egyik legismertebb termesztett mogyoro az eurdpai vagy mas-
néven kozonséges mogyord (Corylus avellana), mely a Corylus nemzetség, Betulaceae
csalad Coryloideae alcsaladba tartozik. A mogyoré6 lombhullaté cserje, mely hazank-
ban éshonos. El6helyei alombhullaté erdSk szélei, de emellett hegyvidéki teriileteken
is el6fordul. A mogyord napos teriileten fejlédik igazan megbizhat6an. A mogyord ter-
mesztést szamos virusos, baktériumos és gombas betegség neheziti. Hazankban egyik
legjelent&sebb betegsége a mogyoro lisztharmat (Phyllactinia guttata), mely jelent6s
levélszaradast, elhalast okoz. A P. guttata a mogyord levelein fehér micéliumos bevo-
natot képez a levelek fonakjan. Magyarorszagon 2021-ben megjelent a mogyoroén az
Erysiphe corylacearum, mely f6ként a mogyord levelek szinén jelenik meg, de alevelek
fonakjan is megtelepedhet, a fert6zés kovetkeztében a levelek barnulnak és a mogyoré
terméseit is karositja.

Vizsgalatunk soran célul tiiztiik ki, hogy igazoljuk a P. guttata jelenlétét kiilonb6z6
mogyoro fajtadkon, és megallapitsuk az altaluk okozott kar mértékét. A vizsgalatokat
2023 6szén, a Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem Erd-Elvira mogyoroiiltetvé-
nyében és fajtagylijteményében végeztiik tobb idépontban. A szemrevételezés soran
megfigyeltiik a tiineteket és a mikroszképos vizsgalathoz mintdkat gydjtottiink. A
vizsgalatba 11 hazai és kiilfoldi fajtat vontunk, melyekrol véletlenszertien 100 levelet
vizsgaltunk, majd hatfokozatu betegségkategoériaba soroltuk, majd ez alapjan a Town-
send-Heuberger képlet segitségével kiszamoltuk a betegség-indexet. A fert6zési
gyakorisagot is megallapitottuk a fert6zott levelek szazalékos aranyaval.

A morfolégiai vizsgalatok soran igazoltuk, hogy a P. guttata okozta a lisztharmat
tlineteket a vizsgalt érdi mogyordiiltetvényben és fajtagylijteményben. A vizsgalt fajtak
fogékonysaga eltérést mutatott a betegségfok kiszamitasa utan. A kiilfoldi fajtakon a
koérokozo szaporitoképletei (konidiumok, kazmotéciumok) korabban fejlédtek ki, mint
a hazai fajtaknal. A betegségi index alapjan a kiilfoldi fajtak lisztharmat-fogékonysaga
jelent6sebb volt.

A kulturalis és innovaciés minisztérium UNKP-23-3-I-MATE-35 kédszamu 6j nemzeti kivalésag program-
janak a nemzeti kutatasi, fejlesztési és innovaciés alapbdl finanszirozott szakmai tdmogatasaval késziilt.

Evaluation of powdery mildew infestation of hazelnut

Among the best-known cultivated hazelnuts in Hungary is the European or
common hazelnut (Corylus avellana), which belongs to the genus Corylus, family
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Betulaceae, subfamily Coryloideae. The hazelnut is a deciduous shrub that is native to
our country. Its habitats are the edges of deciduous forests, but it also occurs in
mountainous areas. Hazelnuts grow reliably in sunny areas. Hazelnut cultivation is
complicated by a number of viral, bacterial and fungal diseases. In our country, one of
the most important diseases is the hazelnut powdery mildew (Phyllactinia guttata),
which causes considerable leaf drying and dieback. Phyllactinia guttata forms a white
myecelial coating on the leaves of hazelnuts. In Hungary, Erysiphe corylacearum) ap-
peared on hazelnut in 2021, mainly on the surface of hazelnut leaves, causing brown-
ing of the leaves and damage to the hazelnut fruit.

The aim of our study was to confirm the presence of P. guttata on different hazel-
nut varieties and to determine the extent of damage caused by them. The studies were
carried out in autumn 2023 in the hazelnut orchard and variety collection of the
Hungarian University of Agricultural and Life Sciences, Erd-Elvira, in several dates.
During visual inspection, symptoms were observed, and samples were collected for
microscopic examination. Eleven domestic and foreign cultivars were included in the
study, from which 100 leaves were examined randomly, classified into six disease
categories and disease index was calculated using the Townsend-Heuberger formula.
The infection rate was also determined by the percentage of infected leaves.

The morphological studies confirmed that P. guttata caused powdery mildew
symptoms in the investigated hazelnut orchard and variety collection in Erd. The sus-
ceptibility of the tested cultivars showed a difference after calculation of the disease
severity. In the foreign varieties, the pathogen's reproduction formulas developed
earlier than in the domestic varieties. Based on the disease index, the susceptibility of
foreign varieties to powdery mildew was more significant.

Supported by the UNKP-23-3-I-MATE-35 New National Excellence Program of the Ministry for Culture
and Innovation from the source of the National Research, Development and Innovation Fund.
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A zuzmok és természetvédelmiik szakirodalmi attekintése

KANYUNGULU Coretor N.! & FARKAS Edit?

1Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Eqyetem, Biolégiatudomdnyi Doktori Iskola, God61l6 - Doctoral School of Biological Scien-
ces, Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, G6dollé, Hungary; colnyiva@gmail.com

2HUN-REN Okolégiai Kutatékézpont, OBI, Vdcrdtot — Institute of Ecology and Botany, HUN-REN Centre for Ecological
Research, Vdcratdt, Hungary

A zuzmok fontos szerepet toltenek be mind a természetben (pl. talajképzddés,
allelopatias hatasok), mind az emberek életében (pl. antibiotikus és antitumor-aktivi-
tas), tovabba bioindikatorokként is hasznalatosak. Mindazonaltal, voros listaik elké-
szitésére és torvényes védelmiikre is gondolnunk kell, minthogy diverzitasuk szamos
okkal dsszefliggésben csokken. A zuzmok védelmi statusza és ennek kutatédsa vilag-
szerte folyamatban van, kiillondsen az IUCN-kategoriak figyelembevétele fokozodik a
zuzmok fajszintli védelmével is 6sszefliggésben. Adatainkat folyo6iratpublikaciok alapjan
Osszegeztiik, amelyeket mindenekel6tt a Recent Literature on Lichens, tovabba a Google
Scholar, a Scopus és a Web of Science adatbazisok szlirésével gytijtottiink. A publika-
ciok tartalmat a kovetkez6 teriileteken elemeztiik: a zuzmoékat fenyeget6 tényezdk, a
konzervacié folyamatat érint6 kihivasok, természet-helyreallitasi lehet6ségek mértéke,
az érintett foldrajzi régi6. A zuzmok szamara a kovetkezdk jelentenek leginkabb fe-
nyegetést: a kutatasi és azonositasi problémak, az él6hely leromlasa és besziikiilése,
emberi hatdsok, ipari szennyezd6dés, globalis kornyezeti hatasok, kis populaciéméret,
hibas természetvédelmi gyakorlat. Eurdpa vezet6 szerepet jatszik a zuzmok termé-
szetvédelmében mas kontinensekhez képest. Tropusi teriileteken, kiilondsen
Afrikaban a zuzmdkkal és kutatasukkal kapcsolatos alapvet6 informaciok hidnyoznak.
A zuzmoék mind az ember, mind az 6t koriilvevl 6koszisztémak szamara nélkiilozhe-
tetlenek, ezért a konzervacids gyakorlatot ugy kell kiterjeszteni lichenolégiai szem-
pontbdl, hogy tovabbi pusztulasukat megallitsuk, még azokon a teriileteken is, ahol
jelentés mértékben hidnyosak az ismeretek diverzitasukrol és elterjedésiikrol.

A kutatast a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Alapitvany NKFI K 124341. szamu palyazata és
a Stipendium Hungaricum PhD Osztdéndij (2022-2026) tamogatta.

A review of lichens and their conservation

Lichens play important roles in nature (e.g., soil production, allelopathic effects)
and in human life (e.g., antibiotic or antitumor nature), they are also functioning as
biological indicators. However, their red listing and conservation by law is necessary
because of various threats decreasing their diversity. The status of lichen conserva-
tion and its research has been studied worldwide, special attention is paid to the role
of the IUCN in the conservation of lichen species. Data were synthesised from journal
publications found by searches especially in Recent Literature on Lichens, further-
more in Google Scholar, Scopus and Web of Science. The publications were analysed
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in the following fields: threats to lichen conservation, the factors influencing conser-
vation challenges, the measures of recovery and the geographic regions studied. The
research and identification difficulties, habitat destruction and shrinking, human
pressure, industrial pollution, erroneous conservation practice, global change, low
population size, human pressure, vulnerability of lichens to the environment and
climate change represent major threats to lichens. Europe has a leading role in lichen
conservation compared to other continents. In tropical areas, especially in Africa
sufficient information on the research of lichens are missing. Lichens are indispens-
able in the ecosystem and human life, thus conservation policies should be extended
to prevent their further threat even in areas where considerable knowledge gaps exist
in lichen diversity and distribution.

This study was supported by the National Research Development and Innovation Fund NKFI K 124341
and the Stipendium Hungaricum Scholarship (2022-2026).

150



VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA POSZTEREK

VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE POSTERS

Chaetomium és Dichotomopilus fajok antagonizmusanak vizsgalata az
erdo- és diofakarosito Armillaria fajok ellen

KEDVES Orsolya?, KEDVES Alfonz2, KONYA Zoltanz BRANYI Arpad3, VAGVOLGYI Csaba,
SIPOS Gyorgy* & KREDICS Laszl6!

1Szegedi Tudomdnyegyetem, Természettudomdnyi és Informatikai Kar, Mikrobioldgia Tanszék, Szeged - Department of
Microbiology, Faculty of Science and Informatics, University of Szeged, Szeged, Hungary; kedvesorsolya91@gmail.com
2Szegedi Tudomdnyegyetem, Természettudomdnyi és Informatikai Kar, Alkalmazott és Kérnyezeti Kémiai Tanszék,
Szeged - Department of Applied and Environmental Chemistry, Faculty of Science and Informatics, University of Szeged,
Szeged, Hungary

3Pannon-Trade Kft, Gyér - Pannon-Trade Ltd,, Gydér, Hungary

4Soproni Egyetem, Funkciondlis Genomika és Bioinformatika Kutatécsoport, Sopron - Functional Genomics and Bioinfor-
matics Group, University of Sopron, Sopron, Hungary

Az Armillaria fajok a fehérkorhadast okozd fapusztité gombak kézé tartoznak. Tébb
szdaz fafajt és fasszaru cserjéket tdmadnak, és tobb millié hektar erdét, gyiimolcsost és
sz6l6tlltetvényt, valamint varosi teriileteken 1év6 fakat pusztitanak el szinte minden
kontinensen. A legtobb faj szaprotrof életmddot folytat, melynek soran hozzajarul az
erdei 0koszisztémak szerves anyagainak lebomlasahoz, de kérokozéva valhat, ha a
kornyezeti feltételek kedvezdek a fert6zéshez. Az Armillaria fajok altal okozott silyos
gazdasagi és 6koldgiai karok hatékony védekezési stratégidkat igényelnek. A kartéte-
liilkkel szembeni védekezés nehezen kivitelezhetd, mert a kérokozo6 a talajban marad,
fas maradvanyokban évtizedekig képes életben maradni, és a kémiai gombaolé szerek
alkalmazasa kedvezdtlen mellékhatassal jarhat, ezért a kutatdk és a gazdak is felis-
merték, hogy a legjobb megoldas az Armillaria ellen a kornyezetbarat, biologiai véde-
kezés. A novények gyokérzonajaban él6 gombak, mint példaul a Chaetomium, Dichoto-
mopilus, Trichoderma fajok kozvetleniil vagy kozvetve védelmet nyudjthatnak a nové-
nyek szamara. A Chaetomium nemzetség vilagszerte gyakran el6fordulé gombataxon.
Képvisel6i megtalalhatok a talajban, a lebomlott celluléztartalmi anyagokban,
valamint a beltéri kornyezetben is. A nemzetség egyes fajai egészséges novényekben
is megtalalhatok endofitakként. Munkank célja olyan Chaetomium és Dichotomopilus
torzsek szelektalasa és jellemzése, amelyek gatoljak az Armillaria fajok névekedését.
In vitro antagonizmus-vizsgalatokat végeztiink tiz Chaetomium és egy Dichotomopilus
torzset két A. cepistipes, négy A. gallica, négy A. mellea és 6t A. ostoyae torzzsel szem-
ben tesztelve. Megfigyeltiik, hogy egyes esetekben az Armillaria torzs és a biokontroll
mikroorganizmusok nem néttek teljesen 0ssze a Petri-csészében, ezért az antagoniz-
mus mechanizmusanak megértése érdekében a mintakat pasztazé elektronmikrosz-
képpal (scanning electron microscope — SEM) vizsgaltuk. Az 6sszes vizsgalt Chaeto-
mium sp. és Dichotomopilus sp. torzs 80% folotti mértékben gatolta az dsszes tesztelt
Armillaria torzs novekedését. A SEM-vizsgalatok soran a biokontroll mikroorganiz-
musokkal kezelt gombamicéliumokon erételjes karosodas volt megfigyelhetd. A Chae-
tomium torzsek képesek voltak kolonizalni az Armillaria-t: minden esetben a
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karosodott gombamicéliumokon megtelepedd Chaetomium micéliumokat figyeltiink
meg, ami direkt antagonizmusra utal. Egy kordbbi tanulmanyban vizsgalt Armillaria-
antagonista Trichoderma atroviride SZMC 24276 antagonizmusanak mechanizmusat
is vizsgaltuk pasztazo elektronmikroszképpal, és megfigyeltiik, hogy a T. atroviride
hifai ratekeredtek az Armillaria hifaira.

A konferenciaanyag a Kulturalis Es Innovéciés Minisztérium UNKP-23-4-SZTE-556 kédszamu Uj Nem-
zeti Kivalésag Programjanak a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési Es Innovaciés Alapbél finanszirozott szakmai
tdmogatasaval, valamint a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal (2022-1.2.6-TET-IPARI-
TR-2022-00009 projekt) tAmogatasaval késziilt.

Investigation of the antagonism of Chaetomium and Dichotomopilus
species against Armillaria species damaging forest and walnut trees

Armillaria species are well-known wood-destroying fungi that cause white rot.
They target hundreds of tree species and woody shrubs, devastating millions of
hectares of forests and orchards, as well as trees in urban areas such as parks and
gardens and are found on almost every continent. Most species lead a saprophytic
lifestyle, contributing to the decomposition of organic matter in forest ecosystems
and becoming pathogenic when environmental conditions are favourable for infection.
The severe economic and ecological damage caused by Armillaria species requires
effective control strategies. Controlling their damage is difficult due to the pathogen's
ability to survive for decades in the woody remains left in the soil, and the use of
chemical fungicides can have many adverse side effects. Thus, researchers and farmers
have realized that the best solution against Armillaria is the environmentally friendly
biological control.

Fungal species living in the rhizosphere of plants, such as Chaetomium, Dichoto-
mopilus, and Trichoderma, can directly or indirectly protect plants against biotic and
abiotic stress. The genus Chaetomium is a common fungal taxon worldwide. Its repre-
sentatives can be found in the soil, decomposed cellulosic materials, and indoor
environments. Some species of the genus are also found as endophytes in healthy
plants. Our work aims to select and characterize Chaetomium and Dichotomopilus
strains that inhibit the growth of Armillaria species. In vitro antagonism tests were
performed with ten Chaetomium, and one Dichotomopilus strains against two A.
cepistipes, four A. gallica, four A. mellea, and five A. ostoyae strains. During the in vitro
antagonism tests we observed that in some cases the Armillaria strain and the
biocontrol microorganisms did not completely grow together in the Petri plate. To
understand the mechanism of the antagonism, the samples were examined with a
scanning electron microscope (SEM).

All examined Chaetomium and Dichotomophilus strains inhibited the growth of
all tested Armillaria strains by over 80%. During the SEM examinations, severe
damage was observed on the fungal mycelia treated with biocontrol microorganisms.
Chaetomium strains could colonize Armillaria, in all cases we observed Chaetomium
myecelia settling on damaged Armillaria mycelia, suggesting direct antagonism.
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A previously selected antagonist, Trichoderma atroviride SZMC 24276, was also
examined for its antagonistic mechanism against Armillaria using a scanning electron
microscope. It was observed that the fungal mycelium of T. atroviride coils around the
Armillaria mycelium.

The preparation of this conference material was supported by UNKP-23-4-SZTE-556 New National
Excellence Program of the Ministry for Culture and Innovation from the source of the National Research,

Development and Innovation Fund, and by the National Research, Development and Innovation Office
(2022-1.2.6 - TET-IPARI-TR-2022-00009 project).
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Arbuszkularis mikorrhizagombak hatasa kadmiummal kezelt tavaszi buza
gyokérzetére

KELEMEN Bettina, FUZY Anna, CSERESNYES Imre, RAJKAI Kalman & TAKACS Tiinde

HUN-REN ATK, Talajtani Intézet, 1022 Budapest - Insitute for Soil Sciences, HUN- REN Centre for Agricultural Research,
Budapest, Hungary, kelemen.bettina@atk.hu

Az arbuszkularis mikorrhizagombak (AM) koélcsondsen elényods szimbidzisban
élnek a szarazfoldi novények 80-90%-aval, és jotékony hatdssal vannak a novények
vitalitasara. A novény-gomba szimbi6zis kialakulasat a talajok fémszennyezése hatra-
nyosan befolyasolja. A kadmium (Cd) felhalmozasa els6sorban a névények gyokérze-
tében torténik. A gyokérzet a gyokérasszocialt szimbiontak élettere, emellett morfoldgiai
és funkcionalis valtozasai a novény novekedésének, fejlédésének bioindikacidjaban is
jelentéséggel birnak. Tenyészedény-kisérletben vizsgaltuk kiilonb6z6 d6zist kadmium
kezelések hatasat AM gombaval (AMF+) oltott és nem oltott (AMF-) tavaszi buza (Tri-
ticum aestivum L. cv. TC-33) novekedési és élettani paramétereire, kiilonos tekintettel a
gyokérzet adta valaszokra. Az oltast Rhizoglomus intraradices (sin. Glomus intraradices)
oltbanyaggal végeztiik. Kadmiumterhelésként négy dézist (Cd0, Cd1, Cd2, Cd3: rendre
0,1, 2,5 és 5 mg Cd2+ kg1 nevel6kozeg) alkalmaztunk. A gyokérzet morfologiajat és
novekedési dinamikajat in situ és destruktiv modszerekkel monitoroztuk. WINRHIZOTM
képelemzd szoftverrel meghataroztuk a gyokerek hosszat, atmérdjét és feliiletét. A
gyokérnovekedés valtozasainak roncsolasmentes észlelésére a talaj-gyokér rendszer
elektromos kapacitdsanak (CR) mérését hasznaltuk. A kontroll (Cd0) névényekhez
képest a mikorrhizaltsag intenzitdsdban (M%) szignifikans csokkenést (44%) a Cd3
kezelésekben talaltunk. A ndvény-gomba szimbiotikus kapcsolat miikodéképességére
utalé arbuszkulumgazdagsag (A%) mértéke az M%-hoz hasonl6éan alakult. Az AM
gomba oltas a Cd0, Cd1, Cd2 és Cd3 kezelésekben rendre 7,4%-0s, 9,7%-0s, 17,6%-0s
és 14,5%-os gyokértomeg-novekedést eredményezett. A gyokerek tomege az AMF+
novényeknél szignifikansan nagyobb volt, mint az AMF- n6évényeknél. A R. intraradices
gyokérkolonizacidja 15%-kal nagyobb gyokér/ hajtas aranyt eredményezett az oltat-
lan novényekhez képest. A Cd-kezelés a gyokérzet felszinének és hosszanak jelentds
csokkenését eredményezte, szignifikans csokkenésta Cd2 és Cd3 novényekre mértiink.
A legnagyobb mértékii csokkenést a 0,5 mm alatti &tmérd6jii gyokerek esetében ta-
pasztaltunk. Az AMF+ novények CR értéke minden esetben nagyobb volt, mint az
oltatlanoké. Az AMF+ novényeken a kisebb Cd-d6zis a CR értékekben enyhébb csokke-
nést okozott. Az AM gombaval oltas a Cd2 névényeken 18,5%-kal novelte a CR-t, mig
a Cd3 novényeken a noévekedés 12,8% volt. Ez egyrészt magyarazhaté az AM névény-
novekedésre gyakorolt kedvezd hatasaval, ami szignifikdnsan nagyobb gyokérbio-
masszat eredményezett a nem oltottakhoz képest. Tovabba az AM gombak gyokérkolo-
nizacidja révén az extraradikalis hifahalézatnak a gyokérzet tdpanyagfelvevd feliiletét
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novel6 hatasabol is adédhat. A R. intraradices oltas kedvez6 hatasa a Cd-toxicitas eny-

s sz

A 137617 sz. projekt az NKFIH FK-21 palyazati programjanak finanszirozasaban valésult meg.

Effects of arbuscular mycorrhizal fungi on the root system of spring wheat
treated with cadmium

Arbuscular mycorrhizal (AM) fungi live in a mutually beneficial symbiosis with
80-90% of terrestrial plants and have a beneficial effect on plant vitality. Metal
contamination of soils adversely affects the plant-fungi symbiosis. Cadmium (Cd)
accumulates primarily in the root system of plants. The root system is the habitat of
root-associated symbionts, and its morphological and functional changes are also
important in the bioindication of plant growth and development. We investigated the
effect of different doses of cadmium treatments on spring wheat (Triticum aestivum
L. cv. TC-33) inoculated with AM fungi (AMF+) and uninoculated (AMF-) in a pot
experiment. The growth and physiological parameters were examined, especially the
reactions of the root system. The inoculation was done with Rhizoglomus intraradices
(syn. Glomus intraradices) inoculum. Four doses were used as cadmium (Cd0, Cd1, Cd2,
Cd3:0, 1, 2,5 and 5 mg Cd2+ kg-! culture medium). We monitored the morphology and
growth dynamics of the root system using in situ and destructive methods. The length,
diameter and surface of the roots were determined using WINRHIZOTM image analysis
software. The non-destructive changes in root growth were detected by measuring
the electrical capacity (CR) of the soil-root system. We found a significant decrease
(44%) in the intensity of mycorrhiza (M%) in the Cd3 treatments compared to the
control (Cd0) plants. The measure of arbuscule richness (A%), indicating the func-
tionality of the plant-fungi symbiotic relationship, developed similarly to M%. AM
fungal inoculation resulted in an increase in root mass of 7.4%, 9.7%, 17.6% and
14.5% in treatments Cd0, Cd1, Cd2 and Cd3, respectively. The mass of roots in AMF+
plants was significantly higher than in AMF- plants. Root colonization by R. intra-
radices resulted in a 15% higher root/shoot ratio compared to uninoculated plants.
The Cd treatment resulted in a significant decrease in the surface area and length of the
root system, a significant decrease was measured for Cd2 and Cd3 plants. We found
that roots with a diameter of less than 0.5 mm were mostly reduced. In all cases, the
CR value of AMF+ plants were higher than that of non-inoculated ones. On AMF+ plants,
the lower Cd dose caused a slight decrease in CR values. Inoculation with AM fungi on
Cd2 plants increased CR by 18.5%, while on Cd3 plants the increase was 12.8%. This
can be explained by the effect of AM on plant growth, which resulted in a significantly
higher root biomass compared to non-inoculated ones. Furthermore, through the root
colonization of AM fungi, it may also result from the effect of the extraradical hyphae
network increasing the surface area of the root system for absorbing nutrients. In
addition to Cd toxicity, the beneficial effect of R. intraradices inoculation is also
significant on the morphology, growth and functionality of the root system.

No. 137617 project was implemented with the funding of the NKFIH FK-21 program.
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Ujonnan izolalt tejsavbaktériumok gombaellenes hatasa fuzariumokra
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Technology, University of Debrecen, Debrecen, Hungary; kiraly.szabina@science.unideb.hu

2Debreceni Egyetem, Mezdgazdasdg-, Elelmiszertudomdnyi és Kornyezetgazddlkoddsi Kar, Agrdrmiiszerkozpont, Debrecen
- Central Laboratory of Agricultural and Food Products, Faculty of Agricultural and Food Sciences and Environmental
Management, University of Debrecen, Debrecen, Hungary

3Microbial Processes and Technology Division (MPTD), CSIR-National Institute for Interdisciplinary Science and Techno-
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A Fusarium-ok, mint a névények nagyon fontos korokozai sokféle élelmiszer- és
takarmanyalapanyagot szennyeznek. A Fusarium masodlagos metabolitok (pl. tricho-
tecének, zearalenon és fumonizinek) széles kdrben ismert mikotoxinok. A z6ld cimké-
vel ellatott élelmiszerek iranti novekvd kereslet arra késztet minket, hogy elkertljiik
avegyi anyagok hasznalatat a gyartasi folyamatokban. Ezért az élelmiszerben fellelhetd
toxinok biolégiai kontrollja fontos a fejl6dé élelmiszer-agazatban. A legdjabb kutata-
sok azt sugalljak, hogy biol6giai védekezésként a Fusarium mikotoxinok eliminaci6jara
a tejsavbaktériumok (LAB) a legjobb valasztds. Az Gjonnan izolalt LAB-torzseket
gombaellenes szerként teszteltiik Fusarium moniliforme NCIM 1099 és NCIM 1100, F.
graminearum MTCC 2089 és F. oxysporum MTCC 284 torzseken. A kiillonb6z6 jellem-
zett és genetikailag azonositott Limosilactobacillus fermentum SD4, Lactoplantibacillus
plantarum FCW4 és CB2 torzseket alkalmaztunk, és teszteltiik gombaellenes potenci-
aljukat. Mindkét F. moniliforme torzs ellen az FCW4, CB2 és SD4 torzsek kivalé gatlast
mutattak MRS szilard taptalajon. A folyékony burgonya dextrézlevesben hasonlé ered-
ményeket kaptunk az FCW4, CB2 és SD4 torzsek tenyészetének sziirletével mindkét
F. moniliforme torzs ellen, amit micélium degradacidként észleltiink. A gombaellenes
vegyliletek fontossagat a tenyészfolyadékban a LAB-tenyészetek etil-acetat kivonatai-
nak elkészitésével és Mueller-Hinton agarlemezeken torténé korongdiffuzids vizs-
galatokkal bizonyitottuk. A gombaellenes aktivitast feliiletileg sterilizalt buiza-, foldi-
mogyord- és kukoricamagokban is teszteltiik. Itt bizonyitottuk a F. moniliforme szennye-
z6dés elleni gombaellenes hatast, valamint a kukoricaszemek gyokér- és hajtas-
hosszanak valtozasat a kezelésekre. In vitro kistizemi kukorica névényi erjedés kivald
SD4 aktivitast mutatott ki a kevert populaciékban, valamint a Fusarium kinévésének
csokkenését a silo felnyitasa utan.

Koszonettel tartozunk az indiai Department of Science Technology felé az Indomagyar ,Nemzetkt')zi
Projekt pénziigyi timogatasaért [DST/INT/Hun/P-27/2020(G), 2021.7.9.]. A 2019-2.1.13-TET_IN-2020-
09056 szamu projekt a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios Alap tdmogatasaval, a 2019-2.1.13-
TET_IN tdmogatasi konstrukcié tamogatasaval valésult meg. A TKP2021-NKTA-32 a Kulturdlis és

Innovacids Minisztérium tamogatasaval, a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Alapbdl, az
TKP2021-NKTA tamogatasi rendszer keretében valdsult meg.
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Antifungal effect of newly isolated lactic acid bacteria on Fusarium species

Fusarium species as very important fungal pathogens of crops contaminate a wide
variety of food and feed basic materials. Fusarium secondary materials (e.g., tricho-
thecenes, zearalenone, and fumonisins) are widely known mycotoxins. The growing
demand for green-labelled food drives us to evade the use of chemicals in the produc-
tion processes. Thus, the biocontrol of food toxins is important in the developing food
sector. Recent research suggests that lactic acid bacteria (LABs) as biocontrol are the
best choice for extenuating Fusarium mycotoxins. Newly isolated LABs were tested as
antifungal agents on Fusarium moniliforme NCIM 1099 and NCIM 1100, F. gramine-
arum MTCC 2089, and F. oxysporum MTCC 284 were tested against different charac-
terised and genetically identified LAB strains. Limosilactobacillus fermentum SD4, Lac-
toplantibacillus plantarum FCW4 and CB2 strains were applied, and their antifungal
potential was tested. Against both F. moniliforme strains, FCW4, CB2, and SD#4 strains
showed excellent inhibition on MRS solid medium. In liquid potato dextrose broth, we
had similar results with the culture filtrate of FCW4, CB2, and SD4 strains against both
F. moniliforme strains, what was detected as mycelial disintegration. We provided
evidence of the importance of the antifungal compounds in the culture fluid by pre-
paring ethyl acetate extracts of the LAB cultures and test them in disc diffusion assays
on Mueller-Hinton agar plates. The antifungal activity was also tested in surface ste-
rilised wheat, peanut, and corn kernels. Here we could prove the antifungal effect
against F. verticilloides contamination and the changes in root and shoot length of the
corn kernels in vitro. Small-scale maize plant fermentation revealed the excellent SD4
activity within mixed populations and the decrease of Fusarium outgrowth after silo
opening.

The authors gratefully acknowledge the Department of Science Technology (DST), India for the financial
support for the Indo-Hunga}lry International project [DST/INT/Hun/P-27/2020(G) Dated 9.7.2021]. The
project, no. 2019-2.1.13-TET_IN-2020-00056 has been implemented with the support provided by the
National Research, Development and Innovation Fund of Hungary, financed under the 2019-2.1.13-
TET_IN funding scheme. Project no. TKP2021-NKTA-32 has been implemented with the support

provided by the Ministry of Culture and Innovation of Hungary from the National Research, Development
and Innovation Fund, financed under the TKP2021-NKTA funding scheme.

157



VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA POSZTEREK

VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE POSTERS

A Magyar Mikoldgiai Tarsasag oktatasi tevékenységei a tudomany szol-
galataban

KISNE FODOR Livial, FINY Péter!, ALBERT Laszl6', BENEDEK Lajos!2, BOROS Lajos,
FEDOR Ilona!, KOSZKA Attila!, TUSNADY Zsanett!, PAPP Viktorl2 & DIMA Balint13

1Magyar Mikoldgiai Tdrsasdg, Budapest - Hungarian Mycological Society, Budapest, Hungary; hungmikologia@gmail.com
2Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Eqyetem, Novényteremesztési-tudomdnyok Intézet, Novénytani Tanszék, Budapest -
Department of Botany, Institute of Agronomy, Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, Budapest, Hungary
3Eétvés Lordnd Tudomdnyegyetem, Bioldgiai Intézet, Névényszervezettani Tanszék, Budapest - Department of Plant
Anatomy, Institute of Biology, E6tvés Lordnd University, Budapest, Hungary

A Magyar Mikolégiai Tarsasag (MMT) tobb évtizede vallal vezetd szerepet a hazai
nagygomba-mikologiai oktatdsban és ismeretterjesztésben. Egyestiletiink jelenleg az
allamilag elismert, képesitést ado kozépfoka gombaszakellendri képzés mellett tobb
maédon biztosit lehet&séget, hogy — a gyermekektdl a tudomanyos kutatasra is nyitott
tanfolyami hallgatékig — minden érdekl6dé fejleszthesse a nagygombak rendszertani
ismeretével, 6koldgidjaval, védelmével kapcsolatban tudasat, kiilonb6zé szinteken.

A tudomany irant érdekl6dé hallgaték, a képzések soran nemcsak ijabb tudas-
anyaggal gazdagodnak, hanem lehet&ségiik nyilik betekinteni tudomanyos mihelyek
munkaiba is, s6t sokszor maguk is bekapcsolédhatnak a kutatadsokba, hozzajarulva uj
tudomanyos eredmények megsziiletéséhez. A mikroszképhasznalati képzést és a két-
éves fels6foku gombaismereti tanfolyamot kifejezetten azzal a céllal inditottuk el, hogy
a hallgatoék elsajatithassak a nagygombak tudomanyos kutatasa szempontjabél meg-
felel6 mintagy(ijtési és vizsgalati sztenderd mddszereket, valamint mélyebb elméleti
ismeretek szerezhessenek a kozépfokd gombaismereti tanfolyamok tananyaganal. A
hazai nagygombak rendszertani csoportjainak tematikus ismertetésén keresztiil alap-
vetden faj-, illetve taxonismeret bdvitése a cél, ami a recens tudomanyos publikaciok
alapjan, valamint az adott szaktertiilet hazai kutatoinak és terepi mikol6gusainak se-
gitségével valosul meg. A specidlis ismereteket és modszertani sajatossagokat igényld
gombacsoportok (pl. mohdkon noévé, tliznyomon é16 vagy koprofil gombak stb.) hazai
taxonjainak megismerését mikolégiai workshopokon keresztiil igyekeztiink el6segiteni.

Ezen Uj képzési formak eredményeként nagyszamu tudomanyos minta kertilt az
orszag egész terlletérdl a relevans kutatasi miihelyekbe, megsokszorozva a hazai lel6-
helyi adatokat (pl. védett és veszélyeztetett gombak), valamint hazankra vagy éppen
a tudomany szdmadra 4j gombafajokat eredményezve.

A fels6foki gombatanfolyamok végzett hallgatéi koziil tobben tudomanyos pub-
likaciokban, vagy éppen fajleirasokban is szerzéséget vallalnak. Igy olyan gombacso-
portok magyarorszagi tudomanyos vizsgalata is megkezdddott vagy kiszélesedett a
végzett hallgatdk segitségével, amelyeket az aktiv mikolégusaink jelenleg nem vagy alig
vizsgalnak. Tovabba ezen hallgatok (amat6r mikologusok) koziil egyesek, idovel egy-
egy gombacsoport hazai specialistaiva valtak, ezzel is gazdagitva a magyarorszagi nagy-
gombak kutatéinak csoportjat. A hazai funga minél teljesebb feltdrasanak érdekében,
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a tudomanyos miihelyek altal végzett DNS-vonalkdd alapt vizsgalatok mellett, a gom-
bak irant érdekl6dé civilek (citizen science) bevonasa, és minél nagyobb szamu amatér
mikolégus (specialista) aktivitdsa igen nagy jelentdséggel birhat. Ezért az MMT veze-
tésége a jelenlegi képzéseket folytatni és lehetdség szerint akar boviteni is szeretné a
jovében.

Educational activities of the Hungarian Mycological Society in the service
of science

The Hungarian Mycological Society has been taking a leading role in mycological
education and knowledge dissemination for decades. In addition to the state-recognised
intermediate mushroom inspector training courses, our association currently provides
opportunities for learning in several ways to everyone — from children to course stu-
dents who are enthusiastic for supporting scientific activities and wants to improve
their knowledge about the taxonomic knowledge, the ecology and the protection of
macrofungi, on different levels. Students interested in science will not only be en-
riched with new knowledge materials during the training, but will also have the
opportunity to get an insight into the works of scientific research groups, and often
can even join to the research, contributing to new scientific results. The microscope
training and the two-year advanced course in fungal taxonomy have been initiated
specifically to enable students to learn the standard methods of sampling and analys-
ing appropriate for the scientific research of macrofungi, as well as to gain deeper
theoretical knowledge than provided by the intermediate mushroom course. Through
the thematic presentation of taxonomic groups of macrofungi in Hungary, the main
objective is to expand the knowledge of species and higher taxa, which is achieved
based on recent scientific publications, as well as with the help of the best researchers
and field mycologists of the respective field. We also promote the knowledge of those
fungal groups that require special knowledge and methodological specialities (e.g.,
bryophilous, pyrophilous or coprophilic fungi, etc.) via mycological workshops.

As aresult of these new types of training, a large number of scientific samples from
all over the country have been transferred to the relevant research groups, multi-
plying the data from Hungarian sites (e.g., protected and endangered fungi) and result-
ing in new species to our country or new species to science.

Many of the students who have completed the higher-grade mushroom courses
are authors in scientific publications or even in new species descriptions. Thus, the
scientific investigation of fungal groups in Hungary has also begun or expanded with
the help of graduate students, which our active mycologists currently do not or rarely
study. Furthermore, some of these students (amateur mycologists) eventually be-
came specialists in one taxonomic group, thus enriching the group of researchers in
Hungary. In order to explore the Hungarian funga as much as possible, in addition to
the DNA barcoding carried out by scientific research groups, the involvement of citizen
science and the activity of as many amateur mycologists (specialists) as possible, can
be of great importance. Therefore, the board of the Hungarian Mycological Society
wants to continue the current training and, if possible, even expand it in the future.
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Fasodott hajtasrészek gombakozosségének vizsgalata dél-svédorszagi
erdeifeny6-csemetékben

KNAPP G. Daniel & WITZELL Johanna

Department of Forestry and Wood Technology, Linnaeus University, Vdxjo, Sweden

Az erdészet és a faipar szempontjabél Eszak-Eurépaban kiemelt fontossagu erdei-
fenyGre (Pinus sylvestris) egyre nagyobb fenyegetést jelentenek a kiilonb6z6 patogén
gombak. Az erdeifenyd, ahogy altalanosan a névények, egyiitt élnek olyan endofiton
gombakkal, amelyek tiinetmentesen kolonizaljak a belsé szoveteiket. A feny&k héjkérge
vagy masodlagos boérszdvete alatti fasodott szdvetekben is szamos endofiton gomba
van jelen. Ezek akar befolyasolhatjak a novények védekezd képességét is a kéroko-
zokkal szemben, de néhanyuk jelentés kdrokozéva is valhat az életciklusa egy latens
szakasza utan, azonban ismereteink az erdeifenyd esetén is meglehet6sen hidnyosak
ezen gombakozosségek kialakulasanak, diverzitasanak és funkcidinak megértéséhez.

Munkank soran a fiatal erdeifeny &k egészséges hajtasainak belsd, fasodott szove-
teiben taldlhaté gombakozosségeket és ezek patogén gombdak elleni védekezésben
jatszott szerepiiket vizsgaljuk. Kutatasaink {6 célkitlizései: (i) Dél-Svédorszagban az
erdeifeny6k fasodott belsé hajtasrészeiben taldlhaté gombak altalanos diverzitasa-
nak vizsgalata, (ii) hogyan befolyasoljak ezt a gombakodzosséget az el6kezelések és a
nevelési koriilmények a faiskolakban, (iii) a fontos (latens) kérokozé gombak jelenlé-
tének és dominanciajanak valtozasa a vegetacids idszakok soran, valamint (iv) eltérd
hatassal vannak-e a kiilonb6z6 endofiton gombakozosségek adott patogén gombak
nekrézisképzd képességére. Az erdeifeny6k fasodott belsd hajtasrészeiben taldlhatd
gombamikrobiom megismeréséhez mind klasszikus tenyésztésalapu technikakat, mind
MinION platformon (Oxford Nanopore Technology) végzett HTS (high-throughput se-
quencing) alapi metabarcoding médszert alkalmazunk. A konferencian a kutatasi pro-
jekt els6 eredményeit mutatjuk be.

A kutatasta FORMAS #2020-02125 és a Kungl. Skogs- och Lantbruksakademien (KSLA) #GFS2023-0166
tdmogatja.

Fungal communities in woody shoot tissues of Scots pine saplings in
Southern Sweden

Scots pine (Pinus sylvestris), a species of critical importance to forestry and the
wood industry, is increasingly threatened by fungal pathogens. Scots pine, like plants
in general live together with fungal endophytes that colonize internal tissues
asymptomatically. These trees also harbour endophytic fungi in the woody tissues
beneath the periderm or bark. While these endophytes may influence the defensive
capabilities of pine saplings against pathogens, and some can become significant
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pathogens during their latent life cycle stages, our understanding of the establish-
ment, diversity, and functional roles of these fungal communities in pine trees
remains limited.

Our research focuses on the fungal community within the woody shoot tissues of
Scots pine and the potential roles these inhabitants play in combating other fungal
pathogens. Our main goals are to gain information on: (i) the general fungal diversity
of Scots pine wood in Southern Sweden, (ii) how this fungal community is influenced
by pre-treatments and growing conditions in the nursery, (iii) the presence and
dominance of important (latent) fungal plant pathogens across vegetational seasons,
and (iv) the influence of different endophytic fungal microbiomes with varying com-
munity structures on the necrosis formation capability of infecting fungal pathogens.

To explore the fungal microbiome within the wood tissue of these plants, we use
both classical culture-isolation techniques and metabarcoding with high-throughput
sequencing (HTS) on the MinION platform (Oxford Nanopore Technology). Here, in
this conference, we present the initial results of the research project.

This work is supported by the FORMAS #2020-02125 and Kungl. Skogs- och Lantbruksakademien
(KSLA) #GFS2023-0166.
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Illékony vegyiiletek altal kozvetitett kolcsonhatasok Armillaria és Tricho-
derma kozott: kihatasok a bioldgiai védekezési stratégiara

LANGUAR Omar?!.2, KEDVES Orsolyaz, CHAMPRAMARY Simang! .2, LANGE-ENYEDI Nora
Tiinde?, INDIC Boris!, VAGVOLGYI Csaba2, KREDICS Laszl62, SZEKERES Andras? &
SIPOS Gyorgy?

1Soproni Egyetem, Erdémérndki Kar, Funkciondlis Genomika és Bioinformatika Kutatécsoport, Sopron - Functional
Genomics and Bioinformatics Group, Institute of Forest and Natural Resource Management, Faculty of Forestry,
University of Sopron, Sopron, Hungary; o.languar@gmail.com

2Szegedi Tudomdnyegyetem, Természettudomdnyi és Informatikai Kar, Mikrobiolégiai Tanszék, Szeged - Department of
Microbiology, Faculty of Science and Informatics, University of Szeged, Szeged, Hungary

A gombak kozotti biokémiai jelatvitel és okologiai kolcsonhatasok komplex
halézatat példazza az Armillaria ostoyae és a Trichoderma atroviride kozotti illékony
szerves vegylileteken (VOC) alapulé interakcié. A tanulmanynak a célja, hogy megis-
merjiik a vizsgalt fajok VOC-termelését és feltarjuk a Trichoderma atroviride-nek mint
az Armillaria ostoyae elleni bioldgiai védekezd (BCA) szernek a VOC-alapt hatterét.
Kiilon novesztett kolonidk szembeadllitdsa soran, génexpresszios profilalkotassal és
GC-MS elemzéssel igyeksziink tisztazni az Armillaria ostoyae és a Trichoderma
atroviride kozotti molekularis kommunikaciot a VOC-kozvetitett kdlcsonhatasokon
keresztiil. Vizsgalatunk célja a VOC-termelést iranyit6 szabalyozasi ttvonalak azono-
sitdsa a masik partner VOC-janak érzékelése alapjan a két gomba kozott a differencialis
génexpresszids elemzések segitségével. A Trichoderma atroviride kiillonbozé VOC
vegylileteket termel, koztiik olyan erds irritalé anyagokat, mint a 6-pentil-2H-pyran-
2-one (6PP). A vegyiiletek az Armillaria ostoyae-ban kiillonb6z6 kémiai védekez6 me-
chanizmusokhoz és nekrézishoz kapcsoldd6 génexpresszios profilok feliilszabalyoza-
sat valtjak ki. Ez a tanulmdany betekintést kivan nytjtani az Armillaria ostoyae és a
Trichoderma atroviride kozott zajlé komplex molekularis parbeszédbe, hogy feltarja
a gombadkoldgiai és a biokontroll kélcsonhatasok soran a VOC-vegyiiletek potencialis
célpontjait. A kapott eredmények alapot adhatnak a jovébeli kutatdsokhoz, amelyek
céljaa gomba-gomba kdlcsonhatasok VOC-szintli megértése a mezbgazdasag, az erd6-
gazdalkodas és a kornyezeti fenntarthatdsag fejlesztésében.

A konferenciaanyag a Kulturdlis Es Innovéciés Minisztérium I:JNKP-23-4-SZTE-556 kédszamt Uj
Nemzeti Kivalésag Programjanak a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési Es Innovaciés Alapbdl finanszirozott

szakmai timogatasaval, valamint a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal (2022-1.2.6-TET-
IPARI-TR-2022-00009 projekt) tAmogatasaval késziilt.

Volatile compound-mediated interactions between Armillaria and Tricho-
derma: implications for biocontrol strategies

A complex network of biochemical signalling and ecological interactions between
fungi is exemplified by the interaction between Armillaria ostoyae and Trichoderma

162



atroviride, involving volatile organic compounds (VOCs). The aim of this study was to
understand the basis of VOC production in each species and to explore the VOC-
related background of the use Trichoderma atroviride as a biological control agent (BCA)
against Armillaria ostoyae. Using a dual culture assay (face-off between separately
growing colonies), gene expression profiling, and GC-MS analysis, we aim to clarify
the molecular communication between Armillaria ostoyae and Trichoderma atroviride
through VOC- mediated interactions. Our study aims to identify regulatory pathways
that control VOC production based on sensing VOC from the other partner among
both fungi through differential gene expression analyses. Trichoderma atroviride
produces a range of VOCs including strong irritants, as 6-pentyl-2H-pyran-2-one
(6PP). The compounds trigger the upregulation of gene expression connected to
diverse chemical defence mechanisms and possibly necrosis in Armillaria ostoyae.
This study aims to provide insight into the complex molecular dialogue between
Armillaria ostoyae and Trichoderma atroviride in order to identify a potential VOC
target for fungal ecology and biocontrol strategies. The results obtained will provide
a foundation for future research to understand fungal-fungal interactions at the level
of VOCs for use in the development of agriculture, forestry, and environmental
sustainability.
The preparation of this conference material was supported by UNKP-23-4-SZTE-556 New National
Excellence Program of the Ministry for Culture and Innovation from the source of the National Research,

Development and Innovation Fund, and by the National Research, Development and Innovation Office
(2022-1.2.6 - TET-IPARI-TR-2022-00009 project).
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Novénypatogén gombakozosségek gazdapreferenciaja és szezonalitasa a
sz016 és a szomszédos gyiimolcsosok és dshonos cserjék leveleiben és fas
szoveteiben

LEPRES Luca!2, MOLNAR Anna!3, GEIGER Adrienn!3, VACZY Kalman Zoltan! & GEML
Jozsefl3
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2Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Egyetem, Kornyezettudomdnyi Doktori Iskola, G6d6ll6 — Doctoral School of Environ-
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3Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, HUN-REN-EKKE Lendiilet Kornyezeti Mikrobiom Kutatdcsoport, Eger - HUN-
REN-EKKE Lendiilet Environmental Microbiome Research Group, Eszterhdzy Kdroly Catholic University, Eger, Hungary

A szdl6termesztés az egyik vezetd mezdgazdasagi dgazat Magyarorszagon. A
szdlbiiltetvények gyakran gylimolcsosok és féltermészetes gyepek és bozotosok alkotta
tajba dgyazddnak, ahol gyakran a rézsafélékhez tartozo cserjék dominalnak, mint pél-
daul a vadrézsa (Rosa canina) és a kokény (Prunus spinosa). A kornyez6 novényzetnek
a sz6l6 (Vitis vinifera) egészségére gyakorolt lehetséges hatasa alig ismert. Osszeha-
sonlitottuk a noévénypatogén gombakozosségeket a sz6l6, a kajszibarack (Prunus
armeniaca), a korte (Pyrus communis), a vadréozsa és a kokény fa- és levélmintaiban.
A mintakat marciusban, juniusban és szeptemberben gy(jtottiik az Egri borvidéken.
Az ITS2 rDNS-szekvencia adatokat a dadaZ2 csomaggal elemeztiik R-ben, mig a taxon6-
miai jellemzést USEARCH segitségével végeztiik a UNITE referenciaadatbazis legtijabb
(2023-as) kiadasanak felhasznalasaval. A névénypatogén gombakat a FungalTraits
adatbazis segitségével valasztottuk ki az adathalmazbél. Mivel a levél- és fakdzossé-
gek nagymértékben kiilonboztek, ezért kiilon elemeztiik 6ket. A dominans patogén
nemzetségek kozé tartozott tobbek kozott a Phyllosticta, Alternaria és Ascochyta a
levelekben, valamint a Seimatosporium, Phaeomoniella és Herpotrichia a fas szovetek-
ben. Megallapitottuk, hogy a levélkdzosségeket erds szezonalitas (az Osszetételbeli
variancia 26%-a) és nem jelent6s gazdahatas jellemezte, mig a fak6z6sségekre ennek
ellenkez6je volt igaz, ahol a gazda a variancia 14%-4at magyarazta. Ezenkiviil megfi-
gyeltiik a névénypatogén gombak dsszetételbeli atfedését a sz616, a gylimolcsfak és az
Oshonos rozsaféle cserjék kozott, ami azt jelzi, hogy szdmos patogén gomba mind a
sz616t, mind a gylimolcsfakat fert6zheti, és hogy a kérnyezd novényzet potencialis
inokulumforrasként szolgalhat.

Host preference and seasonality of plant pathogenic fungal communities
inleaves and wood of grapevine and adjacent orchards and native shrubs

Viticulture is one of the leading agricultural sectors in Hungary. Vineyards are
often embedded in a landscape of fruit orchards and semi-natural vegetation of grass-
lands and shrublands, often dominated by Rosaceae shrubs, such as dogrose (Rosa
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canina) and blackthorn (Prunus spinosa). The possible impact of the surrounding
vegetation on grapevine (Vitis vinifera) health is scarcely known. We compared plant
pathogenic fungal communities in wood and leaf samples of grapevine, apricot
(Prunus armeniaca), pear (Pyrus communis), dogrose, and blackthorn. Samples were
collected in March, June and September in the Eger wine region, Hungary. ITS2 rDNA
metabarcoding data were generated using [llumina MiSeq and were analysed with
dadaZ2 in R, while taxonomic characterisation was done in USEARCH using the latest
(2023) release of the UNITE reference database. Plant pathogenic fungi were selected
from the dataset based on functional guild assignment using the FungiTraits database.
Because leaf and wood communities differed greatly, we analyzed them separately.
Dominant pathogenic genera, among others, included Phyllosticta, Alternaria, and
Ascochyta in leaf and Seimatosporium, Phaeomoniella, and Herpotrichia in wood. We
found that leaf communities were characterized by strong seasonality (26% of
compositional variance) and non-significant host effect, while the opposite was true
for wood communities, with host explaining 14% of variance. In addition, we
observed compositional overlap of plant pathogenic fungi among grapevine, fruit
trees and native Rosaceae shrubs, indicating several pathogenic fungi are known to
infect both grapevine and Rosaceae fruit trees and that surrounding vegetation can
serve as potential sources of inoculum.
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A gombak biodegradacié révén jelentds karokat, allagromlast, értékcsokkenést
okozhatnak szerves anyagokbol késziilt targyainkon, melyek védelme fontos feladat,
féként, ha ezek kulturalis 6rokségiink részét képezik. A miitargyvédelem tertiletén a
néprajzi targyakat veszélyeztet6 gombakrol kevés kutatasi eredmény all rendelkezésre.
A célunk két hazai, vizkarral érintett néprajzi gy(ijtemény mikoldgiai vizsgalata volt.

Vizsgalatainkat egy nyugat-magyarorszagi (NY) és egy pest megyei (PE) néprajzi
gyljteményben végeztiik. A NY épiilet téglafalazatu (tlizoltas kovetkeztében azott be);
a PE valyog (talajviz elleni szigetelés hianyossaga miatt érte vizkar). Az épiiletekben
Osszesen 18 helyiségben (NY: 11 emeleti és négy alagsori raktar, PE: két foldszinti és
egy alagsori kiallitotér) gytjtottiink mintakat a leveg6b6él (MK2 Andersen-tipusu
mintavevd, 100-100 1) és targyak feltletérdl (NY: 54, PE: 34 db), melyeket 2%-os,
kléramfenikol-tartalmii malatakivonatos agaron tenyésztettiik (25 °C, 6t nap). A
megjelend sporuldld penészgombatelepeket nemzetségszinten meghataroztuk, és
kiszamitottuk a légkori koncentracidjukat. Egyes torzsek molekularis azonositasat is
elvégeztiik a 18S rDNS ITS régidjanak hagyomanyos Sanger-szekvenalasa alapjan,
(BayGen 3500 Genetic Analyzer). Metagenom-elemzést is végeztiink a NY gy(ijtemény
feliileti mintaibol. Az emeleti mintaban 4 360 079, az alagsoriban 3 891 454 klasztert
tudtunk taxonklasszifikalni az NCBI NT adatbazisat felhasznalva.

A beltéri levegémintak 83%-aban a gombak 1égkori koncentraciéja meghaladta
az iranyértéket. A néprajzi targyak anyaga féként fa, papir, szalma, keramia volt;
melyek (a kerdmia kivételével) kivalé tdpanyagul szolgaltak a gombaknak, jelentds,
olykor helyrehozhatatlan kart szenvedve. Kimagasl6an nagy szamu gombafajt azono-
sitottunk (a modern targyakhoz képest), amely a szerves anyagok valtozatossaganak
kovetkezménye. A kimutatott taxonok koziil emlitést érdemel: Trichoderma virens
(ivaros alakban is), Cryptendoxyla, Helicofilia, Serpula lacrymans (faeszkozokon),
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Spiromastix curvata (szalmakosarakon), Ascotricha chartarum, A. erinaceae, Talaro-
myces, Troposporella (papiron). A beltéri leveg6ben gyakori gombak (NY/PE) épiilet
esetében: Aspergillus sydowii (12%/32%), Penicillium spp. (21%/27%), Cladospo-
rium spp. (2%/12%).

A néprajzi targyak cellul6z- és lignintartalmuk miatt kiilondsen érzékenyek a
gombakartételre, ezért fontos a megfelel tarolasuk (R.H. <55%). A S. lacrymans kar-
tétele miatt a gy(ijteményt 3 raktarban (NY) meg kellett semmisiteni. E targyak res-
tauraldsa soran fontos a fert6tlenités és a megfelel6 légzésvédelem és védoruhazat
hasznalata. Gombakkal szennyezett gylijtemény targyaival és a bels6téri levegbvel vald
érintkezés komoly egészségkockazatot jelenthet, elsGsorban az ott dolgozdk esetében.

Eredeti kornyezetiikben (valyoghdaz) tarolt targyakon el6fordulé gombak tanul-
manyozasaval betekintést nyerhetiink abba, hogy az el6z6 évszazadok embere milyen
mikrobialis/mikoldgiai kdrnyezeti hatasoknak lehetett kitéve.

Our disappearing cultural heritage - microscopic fungi threatening ethno-
graphic collections

Through biodegradation, fungi can cause serious damage, deterioration and depre-
ciation on artefacts. Their preservation is especially important when they represent
our cultural heritage. In this field, little research is available on the fungi that threaten
ethnographic artefacts. Our aim was to conduct a mycological study of two ethno-
graphic collections affected by water damage in Hungary. Our investigations were
carried out in Western Hungary (NY) and in Pest County (PE). The brick walls of the
NY building were soaked by water during fire-fighting. The PE is a traditional adobe
house with an inadequate groundwater insulation. Surfaces of objects (NY: 54, PE:
34), and air was sampled with an Andersen-type (MK2) sampler (100-1001, in a total
of 18 rooms (NY: 11 ground floor and four basement storerooms, PE: two ground floor
and 1 basement exhibition space). The samples were cultured on 2% MEA+chloram-
phenicol (25 °C, five days). The sporulating mould colonies were identified to the
genus level and their airborne concentrations were calculated. Molecular identifica-
tion of individual strains was performed with conventional Sanger sequencing of the
ITS region of 18S rDNA (BayGen 3500 Genetic Analyzer). Metagenomic analysis was
also performed on surface samples from the NY collection. We were able to classify
4360 079 clusters in the upstairs sample and 3 891 454 clusters in the basement
sample using the NCBI NT database. In 83% of the indoor air samples, airborne
concentrations of fungi exceeded the threshold level. The investigated ethnographic
artefacts were mainly made of wood, paper, straw, ceramics which (with the exception
of ceramics) provided excellent nutrients for fungi, sometimes causing irreversible
damage. An exceptionally large number of fungal species was identified (compared to
modern objects), which is a consequence of the diversity of organic materials. Some
noteworthy taxa are Trichoderma virens (also with ascocarps), Cryptendoxyla, Helico-
filia, Serpula lacrymans (on wooden tools), Spiromastix curvata (on straw baskets),
Ascotricha chartarum, A. erinaceae, Talaromyces, Troposporella (on paper). Common
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fungi in the indoor air samples were (NY/PE): Aspergillus sydowii (12%/32%), Peni-
cillium spp. (21%/27%), and Cladosporium spp. (2%/12%). Because of their cellulose
and lignin content, ethnographic objects are particularly susceptible to fungal
damage; it is therefore important to store them properly (R.H. <55%). Due to the
damage caused by S. lacrymans, the collection had to be destroyed in 3 warehouses
(NY). Indoor air quality of contaminated artefact collections can pose a serious health
risk, especially for workers. Before the restoration of the artefacts, disinfection is
recommended; workers should wear masks and protective clothing. By studying the
fungi on objects stored in their original environment (i.e., adobe house), we can gain
insight into the mycological environment to which people of previous centuries may
have been exposed.

168



VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA POSZTEREK

VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE POSTERS

A szarazsagstressz hatasa a sz616 hajtasait kolonizal6 gombakozosségekre
az Egri borvidéken

MOLNAR Anna!?, GEML Jézsef?, GEIGER Adriennl23, MOTA LEAL Carla23, KGOBE
Glodia23, TOTH Adrienn Méaria%, VILLANGO Szabolcs#, LOVAS Mikl6st, BAKOS-BARCZI
Néral, VACZY Kalman Zoltan12, LORINCZ Gyorgy* & ZSOFI Zsolt*

1Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, Kutatdsi és Fejlesztési Kozpont, Eger - Centre for Research and Development
Eszterhdzy Kdroly Catholic University, Eger, Hungary; molnar.anna@uni-eszterhazy.hu

2Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, HUN-REN-EKKE Lendiilet Kornyezeti Mikrobiom Kutatdcsoport, Eger - HUN-
REN-EKKE Lendiilet Environmental Microbiome Research Group, Eszterhdzy Kdroly Catholic University, Eger, Hungary
3Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Eqyetem, Kornyezettudomdnyi Doktori Iskola, GodGll6 - Environmental Sciences
Doctoral School, Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, G6doll6, Hungary

4Eszterhdzy Kdroly Katolikus Egyetem, Természettudomdnyi Kar, Sz6lészeti és Bordszati Intézet, Eger - Institute for
Viticulture and Enology, Eszterhdzy Kdroly Catholic University, Eger, Hungary

A sz8lémikrobiom osszetételét befolyasold biotikus és abiotikus tényezdkkel
kapcsolatos ismereteink bévitése mezégazdasagi jelent6séggel bir a névény egészsé-
gére, termGképességre és a bor érzékszervi tulajdonsagaira gyakorolt lehetséges
hatésai révén. A sz616 morfolégiai, fiziologiai, biokémiai és molekularis tulajdonsagait
befolyasolé kiilonféle kornyezeti tényezék koziil a szarazsagstressz az egyik
legsulyosabb, vilagszerte egyre novekvd probléma.

Jelen tanulmanyunkban felmértiik a vizhiany hatasat a gombako6zosségek diver-
zitisara és dsszetételére, valamint a bogyok és levelek kémiai jellemzdire. Elettani
paraméterek (hajnali vizpotencial és gazcsere) alapjan mérsékelt szarazsagstressz altal
érintett mintavételi teriiletet alakitottunk ki az Egri Borvidéken, Magyarorszagon.
DNS-metabarkédolasbol szarmazo6 adatok generalasat kovet6en statisztikailag 6ssze-
hasonlitottuk a gombak szamos funkciondlis csoportjanak fajgazdagsagat, relativ
abundanciajat és 6sszetételét két fajta (Vitis vinifera cv. Furmint és cv. Kadarka) eseté-
ben. A gomba funkciés csoportok fajgazdagsaga és relativ abundancidja statisztikailag
kiilonbozott a killonb6z6 szervekben, valamint a kontroll és szarazsagstressznek kitett
mintak kozott. A levélélettani paraméterek, valamint a bogyok savtartalma és cukor-
koncentracidja is fajtaszint(i és stresszhez kapcsolddo kiillonbségeket mutattak. Ered-
ményeink djszeri betekintést nytjtanak a sz616 mikrobialis dinamikajaba a Magyar-
orszagot egyre inkabb érint6 szarazsagstressz tekintetében.

Drought-induced shifts in fungal assemblages of grapevine canopies in
the Eger wine region

Improving our knowledge on biotic and abiotic factors that influence the compo-
sition of the grapevine mycobiome is of great agricultural significance, due to potential
effects on plant health, productivity, and wine characteristics. Among the various
environmental factors affecting the morphological, physiological, biochemical, and
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molecular attributes of grapevine, drought stress is one of the most severe, becoming
increasingly an issue worldwide.

In the present study we assessed the influence of water deficit on the diversity
and composition of fungal communities and chemical characteristics of the berries and
leaves. Based on physiological parameters (pre-dawn water potential and gas-
exchange) a sampling area was designed in the Eger Wine Region, Hungary, affected
by moderate drought stress. We generated DNA metabarcoding data, and statistically
compared the richness, relative abundance, and composition of several functional
groups of fungi in two cultivars (Vitis vinifera cv. Furmint, and cv. Kadarka). The
richness and relative abundance of fungal functional groups statistically differ among
berry and leaf, and control samples compared to those under drought stress. We also
detected cultivar-level and stress-related differences in leaf physiology and the
acidity and sugar concentration of berries. Our findings offer novel insights into the
microbial dynamics of grapevine considering drought stress with implications for
viticulture.
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A ciprusfélék (Cupressaceae) Eur6pa mérsékelt éghajlati 6vében népszerii disz-
novények. A bordkaszura (Phloeosinus aubei), mely a Seiridium cardinale, a ciprusrak,
a fak pusztulasat okozé pusztité betegség korokozd gombajanak ismert vektora, az
1990-es években lettek figyelmesek nagymértékli karositasa kapcsan. Az utébbi
években Magyarorszagon tobb helyen is megfigyelték a Cupressaceae csaladba tartozé
fak elhalt vagy kiszarado leveleit és agait. Ezek a tiinetek a ciprusrak tiineteire emlé-
keztettek. Munkank célja az volt, hogy a fa-borékaszi-gomba tritréfikus komplex
eredeti mediterran elterjedési teriiletétdl extrazondlisan, Eur6pa mérsékelt éghajlatu
régidjaban azonositsuk az e tlinetekkel 6sszefiiggésbe hozhaté gombakat.

2022-ben beteg és tlinetmentes névényi mintakat, valamint jaratokbdl szarmazé
borékaszu egyedeket gytijtottiink Magyarorszag kiillonb6zé helyszinein. A gombakat
az ITS DNS-szekvenciaik alapjan azonositottuk. A Fusarium-nemzetségbe tartozo izo-
latumokat tovabb tisztitottuk, mig egyetlen konidiumbol szarmazé6 tenyészeteket
nyertlink. Az igy kapott 20 izolatumot a Fusarium-nemzetség esetében leginkabb
haszndlatos transzlaciés elongacids faktor (TEF) és az RNS-polimeraz II. masodik
legnagyobb alegységének (RPB2) szakaszainak segitségével vizsgaltuk. A szekvencia-
kat az NCBI adatbazisabol letoltott referenciaszekvenciakkal egyiitt filogenetikai elem-
zésnek vetettiik ala az izolatumok fajszint{i azonositasara. Osszesen 246 gombaizola-
tumot nyertiink, és 183-at azonositottunk szekvenalassal. Seiridium-fajokat nem mu-
tattunk ki. A Fusarium a masodik leggyakrabban azonositott nemzetség volt. Egy
kivételével valamennyi Fusarium-izolatumot beteg névényi mintabol izolaltuk, az egy
izolatum pedig egy imag6 bordkaszu egyedbdl szarmazott. A 20 monokonidialis izo-
latumunk nyolc Fusarium-fajba tartoztak, amelyek hat kiilonb6z6 Fusarium-fajkomp-
lex képviseldi. Ezek a fajok mind elszor lettek izolalva ciprusfélékbdl. Adataink arra
utalnak, hogy a fuzariumok 0sszefiiggésbe hozhatok a ciprusrakra jellemz6 tiinetekkel.

Fusarium fungi of bark beetle-infested scale-leaved conifers (Cupressaceae)
exhibiting symptoms similar to canker

The cypresses (Cupressaceae) are popular ornamental plants in the temperate
climate zone of Europe. The cypress bark beetle (Phloeosinus aubei) is known as the
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vector of the fungus Seiridium cardinale, the causative agent of cypress canker.
Cypress canker is a devastating disease leading to tree decay, first drew attention in
the 1990s due to its significant damage. In recent years, in various locations in
Hungary, dead or withering leaves and branches of trees belonging to the
Cupressaceae family have been observed. These symptoms resembled those of
cypress canker. The aim of our work was to identify the fungi associated with these
symptoms in the temperate climate region of Europe, extrazonally from the original
Mediterranean distribution range of the tree - bark-beetle - fungi tritrophic complex.

In 2022, we collected diseased and symptomless plant samples as well as bark
beetles from different locations in Hungary. Fungi were identified based on their
internal transcibed spacer (ITS) DNA sequences. Isolates belonging to the Fusarium
genus were further purified, and cultures were obtained from single conidia. The
obtained 20 isolates were examined using the translation elongation factor (TEF) and
the second largest subunit of RNA polymerase Il (RPB2) sequences, commonly used
for Fusarium genus identification. Sequences were subjected to phylogenetic analysis
along with reference sequences downloaded from the NCBI database to identify
isolates at the species level.

In total, 246 fungal isolates were obtained, and 183 were identified by
sequencing. No Seiridium species were detected. Fusarium was the second most com-
monly identified genus. With one exception, all Fusarium isolates were obtained from
diseased plant samples, and one isolate originated from an adult bark beetle. Our 20
monoconidial isolates belonged to eight Fusarium species, representing six different
Fusarium species complexes. These species were all isolated from cypresses for the
first time. Our data suggest that Fusarium fungi may be associated with symptoms
typical of cypress canker.
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Az Eurdépaban természetesen el6forduld, vagy disznovényként iiltetett szilfak
(Ulmus spp.) lisztharmatra fogékonyak. A betegség leggyakoribb koérokozéi az Erysiphe
ulmi és a Phyllactinia nivea lisztharmatgombak. Egy vizsgalat soran két kiilonb6z6
morfoldgiaju Erysiphe-fajt azonositottunk lisztharmatos szilfakrél. Néhany mintaban
Uncinula-tipusu kazmotéciumok (termdétestek) voltak megfigyelhet6k, amelyek fligge-
1ékei a végiikon visszakunkorodok. Mas mintakban a kazmotéciumok fiiggelékeinek vé-
gén jellegzetes spirdlis csavarok voltak lathatok. A morfolégia alapjan a kérokozokat E.
ulmi és E. kenjiana-ként azonositottuk. Az azonositas igazolasara DNS-t nyertiink ki
harom-harom mintabdl, és a nuklearis riboszomalis DNS ITS (internal transcribed
spacer) szakaszat amplifikaltuk és szekvenaltattuk. A filogenetikai elemzés megerdsi-
tette az azonositasokat, mivel a mintainkbdl kapott szekvenciak teljesen megegyeztek
mas E. ulmi és E. kenjiana mintdk kordbban publikalt ITS szekvencidival. Munkank
soran els6ként mutattuk ki az E. kenjiana jelenlétét Magyarorszagon. Az E. kenjiana
Azsiabél szarmazé gomba; eredeti elterjedési teriiletén kiviil korabban Ukrajnaban,
Oroszorszag nyugati felén és Romaniaban dokumentaltak a jelenlétét. Ugy tiinik, hogy
a gomba nyugat felé terjed, amit valészintileg a kereskedelmi tevékenységek segitenek
eld, amint azt a gomba urbanizalt teriileteken valé jelenléte is mutatja.

Erysiphe kenjiana, a pathogen of Asian origin infecting elm trees docu-
mented first time from Hungary

Elm trees (Ulmus spp.) occurring naturally or planted as ornamentals in Europe,
are susceptible to powdery mildew (PM). The most common causal agents of this
disease are Erysiphe ulmi and Phyllactinia nivea. During a study of PM fungi on Ulmus
trees we identified two distinct Erysiphe species with notably different morphologies.
In some samples, chasmothecia (fruiting bodies) had appendages with uncinate-
circinate apices, while in others, the chasmothecia had appendages with characteristic
helical coils at their apices. Based on morphology, we tentatively identified the causal
agents as E. ulmi and E. kenjiana, known to infect UImus trees in Europe. To confirm
these identifications, DNA was extracted from three samples each, and the internal
transcribed spacer (ITS) region of the nuclear ribosomal DNA was sequenced. The
phylogenetic analysis corroborated the identifications, as the sequences obtained from
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our samples were completely identical to those of other E. ulmi and E. kenjiana samples,
respectively. This study marks the first report of E. kenjiana in Hungary, a fungus of
Asian origin, documented previously from western Russia, Ukraine, and Romania out-
side of its native range. The fungus appears to be spreading westward, possibly facili-
tated by human transport activities, as evidenced by its presence primarily in urbanized
areas.
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Az Aspergillus flavus egy szaprotrof és patogén gomba, amely sulyos mezégazda-
sagi karokat okoz a terményekben, gyakran halalos kimenetel aszpergilldzist idéz
elé emberben, valamint a szekunder metabolit aflatoxin termelésével eml6sokben
majkarosodast és immunszupressziét eredményez. Kordbbi tanulmanyainkban azt
tapasztaltuk, hogy a szekunder metabolitok, igy a mikotoxinok termelését a Schizosa-
ccharomyces pombe Atfl ortoloég bZIP tipusu transzkripcids faktorok szabalyozzak
fonalas gombakban. Aspergillus nidulans-ban az atfA deléci6ja a sterigmatocisztin ter-
melését, a AFvatfA gén delécié Fusarium verticillioides-ben a fumonizin bioszintézist
gatolta. Az Atfl ortolégok a fonalas gombak stressz védelmi rendszerében is fontos
szerepet toltenek be.

Ebben a munkdban néhany bZIP tipusu transzkripcids faktor deléciés mutansat
készitettiik el és fenotipusosan jellemeztiik. Az AflatfA delécidja nagyfoka H20; érzé-
kenységet okozott. A AAflap1 mutans oxidativ stresszre volt érzékeny H,0, és tBOOH
jelenlétében. Az AfizipA delécidja szintén oxidativ stressz érzékenységi fenotipust
eredményezett H,0, és tBOOH kezelés hatasara, tovabba érzékenynek bizonyult a
sejtfalintegritas stresszt okozé Kongdvoros és az ozmotikus stresszt indukalé szorbit
kezelésre. Az AFLA_014249 (Aspergillus fumigatus atfC és atfD ortolog) delécidés mutans
PDA taptalajon koriilbeliil 10-szer tobb aflatoxint termelt, mint a kontroll torzs.

Reményeink szerint eredményeink hozzajarulhatnak az A. flavus stresszvalasza-
nak és aflatoxin termelésének mélyebb megértéséhez.

A kutatds a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacids Hivatal (Magyarorszag) K142801 palyazati forras
finanszirozasaval valésult meg A TKP2021-EGA-20 sz. projekt (Biotechnolégia) a Nemzeti Kutatasi,

Fejlesztési és Innovaciés Alap tdAmogatasaval valésult meg a TKP2021-EGA finanszirozasi rendszeren
keresztiil. A projekt a HUN-REN Magyar Kutat6i Hal6zat tamogatasaban is részesiilt.

Study on bZIP type transcription factors in Aspergillus flavus

Aspergillus flavus is a saprotrophic soil-borne pathogenic fungus causing serious
damages in crops in agriculture and often fatal aspergillosis in human as well as liver
damage and immunsuppression by the production of aflatoxin secondary metabolite
in mammals. In previous studies we observed that secondary metabolite including
mycotoxin production is controlled by the Schizosaccharomyces pombe Atf1 ortholog
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bZIP type transcription factors in filamentous fungi. Deletion of atfA in Aspergillus ni-
dulans and the AFvatfA gene deletion in Fusarium verticillioides hindered sterigmato-
cystin production and fumonisin biosynthesis, respectively. Atf1 orthologs play impor-
tant role in the stress defense system of filamentous fungi as well.

In this study, we generated and phenotypically characterized some bZIP tran-
scription factor encoding gene deletion mutants. Deletion of AflatfA resulted in high
H0; sensitivity. The AAflap1 mutant showed oxidative stress sensitivity in the presence
of H,0; and tBOOH. Deletion of AflzipA increased also the oxidative stress sensitivity
of the fungus treated with H,0, and tBOOH and, furthermore, the cell wall integrity
stress susceptibility tested with Congo Red as well as the osmotic stress sensitivity
triggered by sorbitol. The AFLA_014249 (ortholog of Aspergillus fumigatus atfC and
atfD) deletion mutant produced approximately ten times more aflatoxin than the
corresponding control strain tested on PDA medium.

Our results may hopefully contribute to a deeper understanding of the stress re-
sponse and aflatoxin production of A. flavus.

The research was financed by the National Research, Development and Innovation Office (Hungary)
K142801 grant. Project no. TKP2021-EGA-20 (Biotechnology) has been implemented with the support
provided from the National Research, Development and Innovation Fund of Hungary, financed under the

TKP2021-EGA funding scheme. This project has also received funding from the HUN-REN Hungarian
Research Network.
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Az uzneasav hatasa az Anopheles gambiae-re Nyugat-Kenyaban

MUHORO Arthur M.t2, OCHOMO Eric? & FARKAS Edit3

1Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Eqyetem, Biolégiatudomdnyi Doktori Iskola, G6dollé - Doctoral School of Biological
Sciences, Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, G6doll6, Hungary; arthmacharia@yahoo.com

2Kenya Medical Research Institute, Centre for Global Health Research, Kisumu, Kenya

SHUN-REN Okoldgiai Kutatékézpont, OBI, Vdcrdtét, - Institute of Ecology and Botany, HUN-REN Centre for Ecological
Research, Vdcratot, Hungary

Az Anopheles gambiae a malaria f6 vektora, amely a malaria altal okozott
halalesetek 90%-4aért felel6s. A jelenlegi vektor-kontroll mellett, a malaria-atvitel még
mindig magas a szubszaharai afrikai allamokban. A zuzmok tébb, mint ezer bioaktiv
masodlagos anyagcsereterméket termelnek. Némelyikiik potencialis inszekticid. Ko-
ziiliik az uzneasavat hasznaljak leggyakrabban erre a célra. Az uzneasav mindkét enan-
tiomerje termel6dik a természetben. Inszekticidként a (-)-uzneasavat talaltak hata-
sosabbnak, mint az egyébként gyakrabban termel6dd (+)-uzneasav izomert. Célunk,
hogy a tiszta (+)-uzneasavat és a (-)-uzneasav és fumarprotocetrarsav tartalmu Clado-
nia foliacea nyers kivonatat teszteljiik, hogy a nyugat-kenyai A. gambiae-re gyakorolt
hatasuk kozott van-e kiilonbség. Az A. gambiae mortalitas-értékeit hasonlitottuk
Ossze kiilonb6zé koncentracioji uzneasav vagy kivonat (5-90 mg/ml) alkalmazasa
soran, 2% vords indikatorfesték és 5 ml (csaliként hasznalt) 10% cukoroldat hozza-
adasaval, laboratériumi koriilmények koézott. Frissen kikelt, kiéheztetett 5-5 him és
5-5 néstény szunyogot vetettiink ald a koncentracié-sorozatnak oralis titon bejuttatott
cukros csali formajaban, harom ismétlésben, majd a mortalitast vizsgaltuk 4, 24, 48
és 72 oOra elteltével. Az eredmények szerint a tiszta (+)-uzneasav magasabb mortali-
tast mutatott, mint a nyers kivonat, bar mindketté potencialis oralis inszekticidnek
tekinthetd. Ugyancsak mind a him, mind a ndstény egyedek fogyasztottak a toxikus
csalibol, és egyarant érzékenyek voltak. Kévetkezésképpen, az uzneasavat az integralt
szunyog-gyérités szempontjabol igéretesnek tarthatjuk a Plasmodium falciparum
terjesztésének szabalyozasaban.

A kutatas a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovacios Alapitvany NKFI K 124341. szamu palyazata és a
Stipendium Hungaricum PhD Osztdéndij (2020-2024) tAmogatta.

The effect of usnic acid on Anopheles gambiae in Western Kenya

Anopheles gambiae is the major vector of malaria and accounts for at least 90%
of deaths attributed to malaria. Despite the application of existing vector control tools,
malaria transmission remains high in sub-Saharan African countries. Lichens produce
over a thousand biologically active secondary metabolites. Some of them are potential
insecticides. Among them usnic acid has been applied most frequently for this purpose.
Both enantiomers of this lichen secondary metabolite are produced in nature. As insec-
ticide, (-)-usnic acid has been found more effective, than the otherwise more frequent
(+)-usnic acid isomer. It was aimed to test if pure (+)-usnic acid and the crude extract
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of the (-)-usnic acid and fumarprotocetraric acid containing Cladonia foliacea has any
difference in its effect against the Western Kenyan A. gambiae. Mortality values of A.
gambiae were compared when exposed to different concentrations of usnic acid or its
crude extract (5-90 mg/ml) adding also 2% red dye as indicator and 5 ml 10% sugar
solution (applied as bait) under laboratory conditions. Newly starved 10 mosquitoes
hatched (5 male and 5 female) were exposed to each of the prepared concentrations
and control in form of oral toxic sugar bait in 3 replicates and post exposure mortality
monitored at 4, 24, 48 and 72 hours. Results show that pure (+)-usnic acid caused
higher mortality compared to crude extract, however, both can be considered as
potential oral insecticides. Both males and females fed on toxic bait and were
susceptible. Therefore, application of usnic acid is promising in integrated mosquito
management for control of Plasmodium falciparum transmission.

This study was supported by the National Research Development and Innovation Fund NKFI K 124341
and the Stipendium Hungaricum Scholarship (2020-2024).
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Fehérkalapu csiperkegomba (Agaricus bisporus) hozamanak és min4sé-
gének alakulasa rovarfehérjével dusitott komposzton
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A gombatermesztés globalis és folyamatosan novekvd iparag a maga vilagszerte
évente tobb mint 6tvenmillié tonnas termelésével. Az dgazat egyik f6 problémaja a
terméshozam és a mindség csokkenése a termesztés soran. Ennek oka a nem kivant
vegyliletek felhalmozddasa és a termesztési alapanyag tapanyagtartalmanak csokke-
nése. A dusitéanyagokkal kezelt komposzt az egyik mddja a csokkenés elkertilésének.
A fehérkalapu csiperkegomba (Agaricus bisporus) esetében ez azt jelenti, hogy tapa-
nyagokat - els6sorban fehérjéket - adunk a komposzthoz a mindség és a hozam javitasa
érdekében. Kisérletiinkben a III. fazisi komposzt két rovaralapt fehérjével valé dusi-
tasanak hatasat vizsgaltuk a csiperkegomba termesztésében. A két fehérje lisztkukac-
b6l (MWL) és fekete katonalégy larvabol (BSFL) allt, 1% és 3%-os aranyban (szaraz
tomegre vonatkoztatva), amelyeket hat, illetve kilenc ismétlésben adtuk hozza a III.
fazisu komposzthoz. Az alapanyagok keverését kovet6en 2 kg-os mlianyag zsakokba
toltottiik a komposztot, majd 4 cm vastagsagu takarast alkalmaztunk. A zsakokat 80
* 5% relativ paratartalom mellett inkubaltuk egy gombatermeszt6 helyiségben. A
kozeg hémérsékletét 20 + 2 °C-on tartottuk.

A 3%-0s MWL-kezelés (F3) eredményezte a legmagasabb hozamot (46,951 kg
gomba / 100 kg komposzt), amely 28,9%-o0s novekedést jelentett a kontrollhoz képest.
Ezzel szemben az F1, a BSFL 3% (B3) és a kontroll kezelések esetében nem mértiink
szignifikans kiillonbségeket a terméshozamban. Figyelemre mélto, hogy a B1 eredmé-
nyezte a legalacsonyabb terméshozamot, (17,537 kg/100 kg komposzt), amely jelen-
t6sen elmaradt a vart 30-35 kg/100 kg komposzt terméshozamtél. Ennek ellenére az
F1 meghaladta a kereskedelmi termelésben elvart hozamot. Bar az F1 nem kiilonbo-
z0tt jelent6sen a kontrolltél, a hozama meghaladta a dasitas nélkiili komposztra jellem-
z6 mennyiséget, igy javasolhatd az alkalmazasa. A termesztési folyamathoz igazodo,
megfelel6 mennyiségli dusitasi eljaras hatékonyan novelheti mind a termelési teljesit-
ményt, mind a min6ségi jellemzdket az A. bisporus esetében.

A kutatds a GINOP_PLUSZ-2.1.1-21-2022-00183 “A gombatermesztési hulladék rovarlarvakkal torténé
Ujrahasznositasanak kutatas-fejlesztése” program keretében valdsult meg.

Enhancing white button mushroom (Agaricus bisporus) yield and quality

with insect protein-enriched compost supplements

Mushroom cultivation is a global and ever-growing industry, producing more
than three million tons worldwide each year. One of the major issues facing the
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mushroom production sector is the decline in yield and quality levels during culti-
vation. This is because of the buildup of unwanted compounds and a decline in sub-
strate nutrients. Compost enriched with nutrient supplements is one way to avoid the
decline. For white button mushrooms (Agaricus bisporus), supplementation means
adding nutrients - especially proteins - to the compost to improve both the quality
and yield. This investigation examined the impact of supplementing phase IIl compost
with two insect-based proteins for cultivating white button mushrooms. The two
proteins were composed of mealworm (MWL) and black solder fly larvae (BSFL) and
were supplemented at 1 and 3% dry weight with six and nine replications respectively
on high-nutrient phase Il compost. These were mixed thoroughly and then loaded into
2 kg plastic bags and thereafter casing of 4cm thickness was applied. The bags were
incubated at 80 + 5% relative humidity in a mushroom growing house. The substrate
temperature was maintained at 20 +/- 2 °C. The MWL treatments applied at 3% (F3)
yielded the highest amount, with a recorded yield of 46.951kg per 100 kg, a 28.90%
increase compared to the control. Conversely, F1, BSFL 3% (B3), and the control
exhibited no significant differences in yield. Notably, B1 displayed the lowest yield at
17.537kg/100 of compost, substantially below the expected yield range of 30-
35kg/100kg of compost. Despite this, F1 surpassed the standard yield expected in
commercial production. Although F1 did not significantly differ from the control, its
productivity exceeded the typical standard for commercial compost, thus making it a
recommended option. Utilizing suitable supplement amounts tailored to the cultivation
process can effectively enhance both production output and quality attributes in
Agaricus bisporus.
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A mikorrhizagombak szerepe a paradicsom (Solanum lycopersicum)
abiotikus stresszekkel szembeni ellenallosaganak javitasaban

NAJAFI Raheleh, KAPPEL Noémi & MOZAFARIAN Maryam
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Az abiotikus stressztényezdk (pl. so, szarazsag, ho, hideg stb.) az egyetemes mez6-
gazdasagi termelés f6 problémaiva valtak. Ezek a stresszhatasok onmagukban és/vagy
kombinaciéban befolyasoljak a novények novekedését, fejlédését, érettségét és a ter-
melékenységet azaltal, hogy fiziol6giai rendellenességeket, iontoxicitast, valamint bel-
tartalmi és hormonalis eltéréseket okoznak. A szarazsag és a sostressz csokkentheti a
fotoszintézis és az antioxidans enzimek aktivitasat, csokkentheti a sztdma stirtiséget,
ionhianyt idézhet el6, befolyasolhatja a membranstabilitasi indexet, és csokkentheti a
novények relativ viztartalmat. Ezenkiviil a magas hdmérséklet és az alacsony csapadék-
mennyiség, amely a talaj felszinén séfelhalmozddashoz vezet, negativan befolyasolja a
novények novekedését és fejlédését, még erdteljesebben, mint csak a megnovekedett
sétartalom. A paradicsom széles korben fogyasztott zoldség, jelentds szerepet jatszik a
globalis mez&gazdasagban, emellett jelentds vitamin és antioxidans forras. A paradi-
csom termesztése soran érzékeny a kornyezeti tényezdkre, amelyek a terméshozam és
a bogydk mindségének csokkenését eredményezhetik. Ezért sziikséges minimalizalni
az abiotikus stressz hatasait. A mikorrhiza gombak a gazdan6vény gyokereihez kapcso-
l6dnak, amelyek segitik és fokozzak a novények novekedését, termelékenységét és
ellenalloképességét. Egyes értékes talajmikrobak, példaul a mikorrhizas gombak, a
rizoszféraban élnek, és szimbiotikus kapcsolatot alakitanak ki a legtobb gazdandvényfaj
gyokerével. A mikorrhiza jelentésen novelheti a gazdanévények ellenalloképességét a
valtozatos abiotikus és biotikus stresszekkel szemben. Az arbuszkularis mikorrhiza
gombak azon gyokérszimbiontdk egyike, amelyek 1étfontossagu szerepet jatszanak a
kultirnévények novekedésének fokozasaban, és segitik a gazdanovényt az abiotikus
stresszel szembeni tolerancia kialakulasdban. Az AM-gombak segitik a névények nove-
kedését azaltal, hogy novelik a névényi biomasszat, a fotoszintetikus aktivitast és a sze-
lektiv tapanyagfelvételt. Az AM-gombak csokkentik az abiotikus stressz karos hatasait
a gazdanovény antioxidans védekezé mechanizmusanak fokozasaval. Segitik tovabba
fenntartani az ozmotikus egyensulyt azaltal, hogy szabalyozzak a Na+ és K+ aranyt
sostressz alatt azaltal, hogy a gazdandvényben indukdlja a kiilénb6z6 ozmolitok,
példaul prolin, glicin-betain stb. szintézisét. igy az ellenall6 AM-gomba fajok javithatjak
a mezdgazdasagi termelékenységet abiotikus stressz koriilmények kozott. Osszességé-
ben az abiotikus stressztényezdk silyosan befolyasolhatjadk a névények névekedését és
fejlédését, valamint akar 70%-kal csokkenthetik teljes terméshozamot. Ezeknek a
problémaknak a lekiizdésére a mikorrhizaval torténd beoltas segithet a gazdanévények
fotoszintetikus, fizioldgiai, biolégiai és vizfelhasznalasi hatékonysaganak javitasaval.
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The role of mycorrhizal fungi to improve abiotic stresses in tomatoes
(Lycopersicon esculentum)

Abiotic stresses (such as salinity, drought, heat, cold, etc.) have become the main
threats to universal agricultural production. These stresses alone and/or in combina-
tion control plant growth, development, maturity, and productivity by causing physio-
logical disorders, ion toxicity, and nutritional and hormonal disparities. Drought and
salinity injuries could decrease photosynthetic rate, reduce antioxidant enzyme activi-
ties, reduce stomatal conductance, induce ion deficiencies, affect membrane stability
index, and reduce the relative water content of the plants. In addition, high tempera-
tures and low precipitation leading to salt accumulation at the soil surface affect the
establishment, growth, and development of plants, and even more as salinity increases.

Tomatoes are a widely consumed vegetable with a significant role in global agri-
culture, as well as a source of vitamins and antioxidants. However, tomato cultivation
is susceptible to environmental stresses that may result in a reduction in yield and
fruit quality. Therefore, it is necessary to minimize the effects of abiotic stress.

Mycorrhizal fungi are associated with host plant roots, which complement and
augment plant growth, productivity, and immunity. Some precious soil microbes, like
mycorrhizal fungi, inhabit the rhizosphere and develop a symbiotic and mutualistic
relationship with the roots of most host plant species. Mycorrhiza can considerably
enhance the resistance of host plants to varied abiotic and biotic stresses. Arbuscular
Mycorrhizal Fungi (AMF) is one of the root symbionts that play a vital role in enhance-
ing crop plant growth and helping the host plant develop tolerance against abiotic
stress. AMF helps to enhance plant growth, by increasing plant biomass, photosyn-
thetic activity, and selective uptake of nutrients. AMF reduces the adverse effect of
abiotic stresses by increasing the antioxidant defence mechanism. AMF maintains the
osmotic balance by regulating the Na+ and K* ratio under salinity. AMF also helps in
maintaining osmotic adjustment in host plants by inducing the synthesis of various
osmolytes like proline, glycine betaine, etc. Thus, tolerant AMF species can improve
agricultural productivity under abiotic conditions.

Overall, abiotic stress factors can severely impact the growth and development
of plants and decrease their overall yield by about 70%. To overcome this problem,
inoculation of plants with mycorrhiza increases photosynthetic, physiological,
biological, and water use efficiency under various stresses.
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A sarga sarkanygyumolcs (Selenecereus megalanthus) rizoszférajaban
€16 gombak k6zosségi 0sszetételének és diverzitasanak dsszehasonlitasa
az ecuadori Amazonas vidékén talalhato gazdasagok kozott
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Ecuadorban a sarga sarkanygytlimolcs a nemzeti és nemzetkdzi piacokon széles
korben elterjedt trépusi gytimélcs. A gylimolcs azonban szadmos, gombak, baktéri-
umok, virusok és fonalférgek altal okozott betegségre hajlamos, ami sulyos vesztesé-
geket okoz a ndvénytermesztésben, f6ként az intenziv mez6gazdasag miatt, amely ne-
gativ nyomot hagy a talaj mikrobiomjaban. Mivel a sarga sarkanygytimolcs rizoszféra-
janak mikrobialis sokféleségére vonatkozé alapvetd informdaciok hianyoznak, célunk,
hogy jobban megértsiik a gombak sokféleségének dsszetételét és azt, hogy az hogyan
reagal a kiilonb6z6 mezégazdasagi kezelésre. Az ITS1 rDNS régié nagy atereszt6ké-
pességli szekvenalasaval jellemeztiik a S. megalanthus iiltetvények rizoszféra talaja-
ban a gombak diverzitasat és kozosségi 6sszetételét. Ezeket 6sszehasonlitottuk nyolc,
az Amazonas régiobeli Palora kozelében 1év6 gazdasagban, kiilonb6z6 gazdalkodasi
rendszerekkel, beleértve a biogazdalkodast és a konvencionalis gazdalkodast. A DNS-
szekvencidkat az R-ben implementalt dadaZ csomaggal dolgoztuk fel, és a taxon6miai
hozzarendelést az UNITE adatbazis alapjan végeztiik el, és a Fungal Traits segitségével
funkcionalis csoportokba soroltuk. Osszesen 1572 gomba amplikon szekvencia-valto-
zatot (ASV) azonositottunk, amelyek tobbek kozott névényi patogénekhez (pl. Fusari-
um, Phaeoacremonium, Corallomycetella), lignikol szaprotréfokhoz (pl. Humicola,
Conlarium, Clonostachys), avarszaprotrofok (pl. Chaetosphaeria, Cladosporium, Nigro-
spora), koprofilok (pl. Apiosordaria, Enterocarpus, Preussia) tartoztak. A gazdasagok
kozott jelentds kiilonbségeket figyeltiink meg gombakozosség diverzitasaban, 6ssze-
tételében és az azonositott funkcionalis csoportok kozott.

Osszességében megallapithatjuk, hogy a legtobb gazdasagban eltéré gombako-
z0sségek talalhatok, valoszintileg az edafikus kiilonbségek, valamint a gazdalkodasi
gyakorlatok - beleértve a talajmanipulaciot, a tragyazas tipusait és a hasznalt gomba-
016 szereket - kiilonbségei miatt.

Ezt a kutatast a magyar-vietnami egyiittm(ikt')dés’ben megvaldsuld ipari kutatasi és fejlesztési projektek
finanszirozta, tAmogatasi szam: 2019-2.1.12-TET_VN-2020-00001. Készonetet mondunk tovabba a

Stipendium Hungaricum programnak és Prof. Lisbeth Espinozanak, aki a gazdalkodékkal biztositotta a
kapcsolatot.
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Comparison of fungal diversity and community composition in rhizosphere
of dragon fruit (Selenecereus megalanthus) among farms in the Ecuadorian
Amazon region

In Ecuador, yellow pitahaya is a tropical fruit widely accepted in national and
international markets. However, the fruit is prone to many diseases incited by fungi,
bacteria, viruses, and nematodes, leading to heavy losses in plant production, mainly
caused by intensive agriculture leaving a negative print on the soil microbiome. Since
crucial information about the microbial diversity of yellow dragon fruit rhizosphere
is missing, we aim to understand better the composition of fungal diversity and how
it responds to different agricultural management. We characterized the diversity and
community composition of fungal diversity in S. megalanthus crops using high-
throughput sequencing of ITS1 rDNA region. These were compared among eight farms
near Palora in the Amazon region, with different management systems, including orga-
nic and conventional. DNA sequences were processed with the dadaZ package
implemented in R, and taxonomic assignments were made based on the UNITE data-
base and were assigned to functional groups using FungalTraits. In total, 1572 fungal
amplicon sequence variants (ASV) were identified, belonging to plant pathogens (e.g.,
Fusarium, Phaeoacremonium, Corallomycetella, in decreasing order of richness), wood
saprotrophs (e.g., Humicola, Conlarium, Clonostachys), litter saprotrophs (e.g., Chaeto-
sphaeria, Cladosporium, Nigrospora), dung saprotrophs (e.g., Apiosordaria, Entero-
carpus, Preussia), and several other functional groups. Significant differences in richness
values were observed among the farms, and different patterns were observed among
functional groups. In addition, the composition of soil fungal communities differed
strongly among most farms.

Overall, all results indicate that most farms have distinct fungal communities, likely
because of edaphic differences as well as differences in management practices, includ-
ing soil manipulation, types of fertilization, and fungicides used.
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zése tradicionalis belga sorokben

NEMETH Balint!2, HARMATH Andrea'3# & PFLIEGLER Valter Péter!

1Debreceni Egyetem, Természettudomdnyi és Technoldgiai Kar, Molekuldris Biotechnoldgiai és Mikrobiolégiai Tanszék,
Debrecen - Department of Molecular Biotechnology and Microbiology, Faculty of Science and Technology, University of
Debrecen, Debrecen, Hungary; nemeth.balint@science.unideb.hu

2Debreceni Egyetem, Tdpldlkozds- és Elelmiszertudomdnyi Doktori Iskola, Debrecen — Doctoral School of Nutrition and
Food Sciences, University of Debrecen, Debrecen, Hungary

3Debreceni Egyetem, Altaldnos Orvostudomdnyi Kar, Orvosi Mikrobioldgiai Tanszék, Debrecen — Department of Medical
Microbiology, Faculty of Medicine, University of Debrecen, Debrecen, Hungary

“Debreceni Egyetem, Gyégyszerészeti Tudomdnyok Doktori Iskola, Debrecen - Doctoral School of Pharmaceutical Sciences,
University of Debrecen, Debrecen, Hungary

A fermentalt élelmiszerek és az otthoni fermentalas megnovekedett népszerii-
sége miatt egyre nagyobb figyelem fordul ezek mikrobiolégiai jellemz&ire és biztonsa-
gossagara. Ezen termékek elfogyasztasaval é16 mikroorganizmusok juthatnak a szer-
vezetbe, amelyek kolonizalva azt, befolyasolhatjak a mikrobiom egyensulyat, valamint
ritka esetekben potencialis patogénként viselkedhetnek. Munkank soran egy kiilonle-
ges termékcsoportot, a savanyu soroket vizsgaltuk (flamand savanyu ale, gueuze
lambic és gyiimolcsés lambic). Ezen Belgiumbdl szarmaz6, tradicionalis s6rok kiilon-
legessége, hogy a komplexitasért és aromakért felel6s mikrobak a nyiltkadas spontan
erjesztés és a tobbéves hordds érlelés soran keriilnek a termékbe és a palackban is
tovabb élnek, hobbi sorfdzés esetén pedig el6fordul inokulumként valé hasznalatuk is.

A vizsgalt termékekbdl kitenyészett élesztégombak, penészgombak esetében
Sanger- és [llumina-szekvenalas alapu fajmeghatarozast végeztiink. A bakterialis flora
elemzéséhez Nanopore 16S metabarcodingot alkalmaztunk. A 25 db elemzésbe be-
vont sorminta koziil 19-bdl tenyészett ki éleszt6, nyolcbol penész, mig hét termék ese-
tében baktérium. Az ITS régi6 szekvenalasi eredmények kilenc mintabdl 6tnél mutattak
ki Brettanomyces bruxellensis jelenlétét, ketténél B. custersianus-t, tovabba Debaryo-
myces hansenii, Hanseniaspora uvarum, Saccharomyces cerevisiae, illetve S. kudriav-
zevii, Yarrowia lipolytica és Pichia terricola fajok voltak jelen a termékekben. A
savanyu sorokben megtalalhaté Saccharomyces-ek filogenomikai elemzése az izolatu-
mok sokféleségét mutatta. 1200 torzson végzett 6sszehasonlitas alapjan az egyes talalt
izolatumok a bor-, a pezsg6-, valamint a pékéleszt6 kladokkal mutattak rokonsagot.

Az identifikalt éleszt6fajok tobbsége, beleértve a S. cerevisiae-t is, el6fordulhat a
mikrobiomban, ritkdn opportunista patogénné is valhat, mig a talalt penészfajok eset-
leges mikotoxin-termelésiik miatt lehetnek jelent6sek. Biztonsagossag szempontja-
b6l azonban a legfontosabb eredménytink, hogy szamos potencidlisan patogén bak-
térium hazi fermentalasi mdédszerekkel is feltenyészthetd a vizsgalt termékekbdl.

Jelen kutatasunk tobb mas termékcsoportra val6 Kiterjesztésével a jovoben célunk,
hogy atfogd képet nyujtsunk alulkutatott fermentalt élelmiszerek mikrobiolégiai
Osszetételérdl, illetve, hogy az ezekbdl izolalhaté Saccharomyces-ek leszarmazasat,
sokféleségét feltarjuk.

185



Analysis of the culturable microbiom and Saccharomyces cerevisiae yeast
species in traditional Belgian beers

Due to the increased popularity of fermented foods and home fermentation, there
is growing attention on their microbiological characteristics and safety. Consuming
these products introduces live microorganisms into the body, which, upon colonization,
can affect the balance of the microbiome and, in rare cases, act as potential pathogens.

In our work, we examined a particular group of products, sour beers (Flemish sour
ale, gueuze lambic, and fruit lambic). The uniqueness of these traditional beers from
Belgium lies in the fact that the microbes responsible for complexity and flavors are
introduced into the product through spontaneous fermentation and barrel aging. They
also survive in the bottle, and in the case of home brewing, they are sometimes used as
inoculum. Yeasts and moulds cultured from the examined products were identified
based on Sanger and Illumina sequencing, while for bacterial flora analysis, we
employed Nanopore 16S metabarcoding. Among the 25 beer samples analyzed, yeasts
were cultured from 19, mould from eight, and bacteria from seven products. Sequenc-
ing of the ITS region detected the presence of Brettanomyces bruxellensis in five
samples, B. custersianus in two, as well as Debaryomyces hansenii, Hanseniaspora
uvarum, Saccharomyces cerevisiae, S. kudriavzevii, Yarrowia lipolytica, and Pichia
terricola species in various products. Phylogenetic analysis of Saccharomyces found in
sour beers revealed their diversity. Comparison with 1200 strains showed that the
isolated strains had similarity with either wine, champagne, or baker’s yeast clades.

Among the identified yeast species, the majority, including S. cerevisiae may occur
in the microbiome and can occasionally become opportunistic pathogens, while the
detected mould species may be significant due to their potential mycotoxin production.
However, the most important finding for safety is that numerous potentially pathogenic
bacteria can be cultured using home fermentation methods from the examined products.

By extending our current research to other product groups, our future goal is to
provide a comprehensive understanding of the microbiological composition of under-
researched fermented foods and to explore the phylogenomics and diversity of
Saccharomyces isolates that can be isolated from them.
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Peritéciumos briofil (mohaparazita) témlésgombak Magyarorszagon
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A Magyarorszagrol ismert briofil (obligadt mohaparazita) gombak szdma megha-
ladja a szazat. Képvisel6ik csak csekély hanyadban bazidiumosak, dont6 tobbségiik a
tomlésgombakhoz tartozik. Utobbiak jelentés hanyada apotécium termétesttel ren-
delkezik, melyet a gazdamohan magan, vagy annak kozelében a talajon, sziklan, esetleg
fakérgen, szezonalisan fejleszt (Bryorutstroemia, Bryoscyphus, Lamprospora, Mniaecia,
Moravecia, Neottiella, Octospora, Pithyella nemzetségek fajai). Kisebb résziik viszont
a kiszadradast jobban tlirg, perzisztensebb, zart termétestet, peritéciumot képez, mely
a gazdamoha kiilonb6z6 részein fejlédik, és sokszor az adott fajra jellemz6, specialis
mikroniche-t foglal el (pl. levélhdnalj, levélér, levélér lamellai kozotti térrész, levélcsics
hialinszdére, stb.). Egy résziik biotréf-, mas résziik nekrotroéf parazita, vannak kozottiik
gazdaspecialistak és sokgazdas generalistak egyarant. A Magyarorszagon el6forduld
huszonegynéhany peritéciumos briofil faj rendszertani hattere széles spektrumot 6lel
fel: tobbségiik az Epibryon nemzetséghez tartozik, de kisebb fajszammal a Bryocent-
ria, Bryochiton, Bryosphaeria, Bryostroma, Leptomeliola, Lizonia, Nectria, Octosporella,
Pleosphaeria, Pleostigma nemzetségek is képviseltetik magukat.

Bryophilous ascomycetes with perithecioid ascomata from Hungary

The number of bryophilous fungi known from Hungary exceeds one hundred. Only
a small proportion of their representatives are Basidiomycota, the vast majority be-
longing to the Ascomycota. A significant proportion of the latter have apothecia, which
develop seasonally on or near the host moss on soil, rock or possibly on the bark (spe-
cies of the genera Bryorutstroemia, Bryoscyphus, Lamprospora, Mniaecia, Moravecia,
Neottiella, Octospora, Pithyella). However, a smaller proportion of these fungi form
perithecia, which develop in different parts of the host moss. These ascomata often
occupy a specific microniche specific to the species (e.g. leaf axils, nerve of leaf lamina,
leaf nerve lamellae, hyaline hair points, etc.). Some of them are biotrophic, others are
necrotrophic parasites, some are host specialists and others are multihost generalists.
The taxonomic background of the twenty-some perithecioid bryophilous species
occurring in Hungary is diverse. The majority of these species are members of the genus
Epibryon, while a smaller number of species belong to the genera Bryocentria, Bryo-
chiton, Bryosphaeria, Bryostroma, Leptomeliola, Lizonia, Nectria, Octosporella, Pleo-
sphaeria, Pleostigma.

187



VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA POSZTEREK

VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE POSTERS
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A vizsgalat célja az volt, hogy jobban megértsiik az erdészeti kezelések (véghasz-
nalat, 1ékvagas, bontas, hagyasfa csoport és kontroll) hatisat az ektomikorrhiza (ECM)
gombak diverzitasara és kozosségének dsszetételére egy észak-magyarorszagi gyer-
tyanos-tolgyesben. Az Okoldgiai Kutatékozpont és a Pilisi Parkerdé Zrt. altal m{ikod-
tetett Pilis Uzemmod Kisérlet mind a 30 parcellajan talajmintakat vettiink 2020 és
2021 6szén, 6, ill. 7 évvel a kezelések utan. Elvégeztiik a talajban é16 gombakozosségek
ITS2 rDNS szekvenalasat és a bioinformatikai elemzéseket, majd az igy kapott gomba-
szekvencidkat rendszertani és funkcionalis csoportokba csoportositottuk. Ezt kovets-
en 6sszehasonlitottuk az ECM gombak fajgazdagsagat és kozosségi sszetételét az erd6-
kezelési modok és a két év kozott. Az alfa-diverzitas elemzéshez varianciaanalizist, a
béta-diverzitas elemzéséhez pedig nem metrikus tobbdimenzids skalazast és permu-
tacios varianciaanalizist hasznaltunk.

Az 1035 detektalt gombagenotipusbol 267 ECM-gombakhoz tartozott, amelyek
koziil az ot legfajgazdagabb filogenetikai csoport a /tomentella-thelephora (47 genoti-
pus), /inocybe (40 genotipus), /russula-lactarius (52 genotipus), /sebacina (27 geno-
tipus) és /cortinarius (20 genotipus) volt. Az ECM gombak diverzitasaban jelentés
eltéréseket taldltunk a kezelések kozott, amelyek mindkét évben hasonlé mintazatot
mutattak. Konkrétan, a véghasznalat kezelésben szignifikansan alacsonyabb volt az
ECM-gombak sokfélesége, mint a kontroll, a bontas és a hagyasfa csoport parcellak-
ban. Ez kiilondsen az /amanita, /cenococcum, /russula-lactarius és kisebb mértékben
a /tomentella-thelephora esetében volt nyilvanvald, mig a /inocybe nem mutatott erds
kezelési hatast. Alfa-diverzitasban nem talaltunk szignifikdns kiillonbséget az évek
kozott. Ezzel szemben, az er6s kezelési hatas mellett, szignifikans dsszetételbeli kii-
l6nbséget talaltunk a két év kozott.

A kezelés hatasat részben a megvaltozott kdrnyezeti valtozok, példaul a talaj
viztartalma, a mikroklima (els6sorban a relativ paratartalom és a fels6 talajréteg
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hémérséklete), az aljndvényzet, valamint a parcellak és a kornyezé ECM-szimbionta
fak kozotti tavolsag magyarazta, mig az évek kozotti eltéréseket részben a vegetacids
id6szak eltéro id6jarasi viszonyai okozhattak, mivel a 2021-es év szarazabb volt, mint
a2020-as.

Forestry practices and interannual variation shape ectomycorrhizal
fungal community composition in an oak-hornbeam forest in northern
Hungary

The purpose of this study was to better understand the effects of forestry treat-
ments (clear-cutting, gap-cutting, preparation-cutting, tree retention in clear-cut areas,
and control) on the diversity and community compositional of ectomycorrhizal fungi
(ECM) an oak-hornbeam forest in northern Hungary. We sampled soil in all 30 plots
of the Pilis Forestry Systems Experiment, operated by the Ecological Research Centre
and the Pilis Park Forest Ltd., in the autumn of 2020 and 2021, six and seven years
after the treatments were implemented. We performed ITS2 rDNA metabarcoding of
the soil-borne fungal communities, completed bioinformatic analyses, and assigned
the resulting high-quality fungal sequences to taxonomic and functional groups. For
this presentation, we compared the richness and community composition of ECM
fungi among forest treatment types and between years using analysis of variance for
alpha diversity and non-metrical multidimensional scaling and permutational analysis
of variance for beta diversity analyses. Out of the 1035 detected fungal genotypes,
267 represented ECM fungi, of which the five most diverse phylogenetic clades were
/tomentella-thelephora (47 genotypes), /inocybe (40 genotypes), /russula-lactarius
(52 genotypes), /sebacina (27 genotypes), and /cortinarius (20 genotypes). We found
significant variations in ECM fungal richness among forest treatment types, showing
similar patterns on both years. Specifically, clear-cutting plots had significantly lower
richness of ECM fungi than control, preparation cutting, and retention tree groups. This
reduction was particularly evident in /amanita, /cenococcum, /russula-lactarius, and
to a smaller extent in /tomentella-thelephora, while /inocybe did not show strong
treatment effect. We did not find significant differences in richness between the years.
Conversely, there was a significant compositional difference between the two years,
in addition to the strong treatment effect. Treatment was partly explained by altered
environmental variables, such as soil water content, microclimate (predominantly
relative humidity and upper soil temperature), understory vegetation, and distance
from the plot to surrounding ECM host trees, while interannual variation may partly
be caused by differing weather conditions during growing season, as the year 2021
was noticeably drier than 2020.
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2014 augusztusa és 2016 novembere kozott végzett vizsgalataink fas él6helyeken
zajlottak a Délnyugat-Borzsonyben: hegyvidéki gyertyanos-tolgyes, kozéphegységi
mészkeriil6-tolgyes, kozéphegységi mészkeriils-biikkos és telepitett lucfenyves.
Els6dleges célunk volt, hogy minél teljesebb nagygomba-fajlistat allitsunk dssze, és
ezt Osszevesslik a vonatkozé irodalmi adatokkal. Kutatdsaink soran meghatarozott
nagygombak fajlistaja 270 fajt és két format tartalmaz, 1039 el6fordulasi adattal. Ezek
koziil 15 faj eddig még nem volt ismert a Borzsénybdl az irodalmi adatok alapjan.
Ezen és korabbi kutatasok szerint jelenleg 972 nagygombafaj ismert a Borzsony tert-
letérdl. A vizsgalt lombos allomanyok egyértelmiien fajgazdagabbak voltak a lucfeny-
vesnél. A legmagasabb fajszamot a gyertyanos-tolgyesben talaltuk (145 faj), ehhez
képest a lucosban kevesebb mint feleannyi fajt (65) detektaltunk. Emellett a fajok
rendszertani kiértékelését is elkészitettiik: a legjelentésebb csalad a galambgomba-
féléké (Russulaceae) volt 39 fajjal. A funkcionalis spektrum szerinti megoszlas tekin-
tetében a harom lomberdei él6helyen igen jelentés volt a gyokérkapcsolt gombak
aranya, a gyertyanos-tolgyes és a mészkeriil6-tolgyes esetében a legjelentsebb, 50%
koriili értékkel. A mészkeriil6 biikkds allomanynal is jelentds volt ezek aranya, de ala-
csonyabb részesedéssel (~40%). A mikorrhizas fajok legkisebb aranyban a lucfeny-
vesben voltak jelen (~25%). A mészkeriil§ blikkdsben és a lucfenyvesben viszonylag
nagy mennyiségi holt faanyag volt, ez a xilofag gombak aranyaban is megmutatko-
zott. A lombos allomanyokndl a xilofadg gombdak adtdk a masodik legjelent6sebb
részesedést, aranyuk a mészkeriil6-bilikkos esetében megkozelitette, a lucfenyves
esetében meg is haladta a gyokérkapcsoltakét. Mindegyik él6helyen jelentds volt a
talajlako szaprotrof fajok aranya is, a nekrotrof parazitak alacsony részesedése pedig
az erdészeti kezelések jelenlétére utal.

Erdekesség, hogy a harom lombos 4llomanyban kijelslt mintavételi teriileteken hat
faj adta a termdtestszamok kozel 69%-at. Fajosszetétel alapjan az egyes lomberdei é16-
helyeken a fajok kdzel 30%-a kizardlag az adott él6helyhez kotddik, mig a lucfenyvesnél
ugyanez az arany 58,5%-os volt. A természetvédelmi értékelésnél azt tapasztaltuk,
hogy a lomboserdei dllomanyokban volt a legmagasabb a veszélyeztetett nagygomba-
fajok aranya (50% kortili), mig a lucfenyvesben ugyanez az arany 41,5%-os volt.
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Az ltalanos mikoldgiai jellemzési formakon til term6testképzési dinamikakat is
vizsgaltunk. Egy kihalassal veszélyeztetett (Naematelia encephala) és két védett faj
(Amanita caesarea, Strobilomyces strobilaceus) el6fordulasat is sikeriilt igazolnunk
munkank soran Koéspallag kornyékérol.

Macrofungi examination of the typical forest habitats in the
neighbourhood of Késpallag, Borzsony Mts, North Hungary

Starting from the summer of 2014 and with the end of 2016 November, four forest
habitats were examined in the South-West-Borzsony: upland oak-hornbeam forest,
acidophilic oak forest, highland acidophilic beech forest and spruce plantation. The
aim of the work was to compile a macrofungi species list as complete as possible, and
compare it to the literary data. The number of documented taxa contains 270 species
and two forms with 1039 occurrence data in all. According to the previously published
data, 15 of them were not known beforehand from the Borzsony Mts. In this way the
total number of known macrofungi species in the Bérzsony Mts. has grown to 972.
The deciduous habitats were clearly richer in macrofungi species as the spruce
plantation. The highest number of species were in the upland oak-hornbeam stand
(145 species), till simultaneously in the spruce plantation were detected less than half
of that (65 species). The most remarkable family was the Russulaceae with 38
documented species. With regards to the functional spectra, the 3 deciduous habitats
had a very large proportion of mycorrhizal fungi; that was the most significant in case
of the upland oak-hornbeam and the acidophilic oak stands; around 50%. The rate of
these was remarkable at the acidophilic beech stand too, but with a substantially lower
proportion (~40%). The mycorrhizal species had the lowest representation in the
spruce plantation (~25%). The highland acidophilic beech and spruce stands had a
relatively high amount of the dead wood, this showed in the proportion of the wood
inhabiting fungi too. In the case of the deciduous habitats they were the second most
frequent functional group. By all of the habitats the ratio of the soil-inhabiting sapro-
trophic fungi was significant too, the low proportion of the necrotrophic parasites
refers to the presence of the forestry treatments. The spruce plantation was the
poorest in species, around two times more fungal species were found in each decidu-
ous forest habitat. Interestingly, 6 species gave near the 69% of the number of fruit-
bodies. By the categorization according to the species composition of the individual
deciduous forest habitats, around 30% of number of species were accounted for
exclusively one habitat, while by the spruce forest their proportion was 58,5%. From
the point of view of conservation value the three deciduous habitats had the highest
ratio of endangered species (around 50%), while in the spruce plantation this ratio
was 41,5%, according to the provisional Red List of Hungarian Macrofungi. Over and
above fruiting dynamics were also examined. The presence of one critically endanger-
ed (Naematelia encephala) and two protected species (Amanita caesarea, Strobilo-
myces strobilaceus) was also documented from Késpallag environs.
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A Borzsony fungisztikailag egyik legjobban feltart tajegységiink. 2018-2019 ko-
zOtt végzett munkank soran Didsjend és Berkenye telepiilések kornyékén 6t kiilonbozé
éléhelyen végeztiink nagygomba-fungisztikai vizsgalatokat (lucfenyves iiltetvények,
erdeifeny0 elegyes szarmazék erdd, vorosfeny6 elegyes biikkos és jegenyefenyo tltet-
vény) annak kideritésére, hogy milyen kiillonbségek vannak a kiilonb6zé feny6fajjal
beiiltetett él6helyek nagygombainak jellemz6i kozott. A kivalasztott allomanyokat
funkcionalis spektrum alapjan is 6sszehasonlitottuk, a természetvédelmi értékelésii-
ket is elvégeztiik. Osszesen 186 taxon 465 adata Keriilt régzitésre. A Bérzsény vonat-
kozasaban 32 j faj jelenlétét igazoltuk, igy 6sszesen 989-re nétt bizonyitottan eléfor-
dulé nagygombafajok szdma a hegységben. A Cortinarius alboamarescens és a C. pseu-
donebularis fajnak ez egyben az els6 magyarorszagi el6fordulasi adata is. Kiilon foglal-
koztunk a vizsgalt él6helyeken el6forduld Psilocybe serbica és négy Galerina faj makro-
és mikrobélyegeivel. Az él6helyek koziil a Berkenye melletti lucfenyvesben volt a
legmagasabb a fajszam (113 faj), ezt kovette a vorosfenyovel elegyes biikkos (47 faj),
majd a Didsjen6-Loégés kozelében taldlhatd lucfenyves (29 faj), és a Berkenye melletti
erdeifeny6 elegyes szarmazék erd6 (26 faj). A jegenyefenyd foltban jelent meg a
legkevesebb faj (12 faj). Az értékek kozotti jelentds kiilonbségek a teriiletek eltérd
nagysagara és degradaltsagi fokara is visszavezethet6k. Az 500 m2-es kvadratokban
is hasonld volt a sorrend, de itt mar a berkenyei lucfenyves fajszama sem volt
kiugréan magas. A legmagasabb termd&testszam is a berkenyei lucfenyvesben volt,
késo 6sszel a Mycena vulgaris termoétestjei szamat csak becsiilni lehetett a kvadratban.
A feny6félék faanyagan é16 Trichaptum, Strobilurus, Crepidotus nemzetség képvisel6i
sok termotestet képeztek. Ezért a fajszammal ellentétben a 16égési lucfenyvesben, és
az erdeifenydvel elegyes szarmazékerd6ben, a sok holt feny6faanyag miatt magasabb
volt a termGtestszam, mint a vorosfenyovel elegyes biikkosben. Eredményeink meg-
erdsitették, hogy a funkcionalis spektrum stabil jellemz6je lehet egy adott él6helynek.
Akétlucfenyvest 6sszehasonlitva azonban megallapithat6, hogy ugyanabban a tajegy-
ségben 1év, azonos fafajjal betelepitett teriileteken, ha eltér a fafajok kora, az erd6k
allapota és erdészeti kezelése, a gombafajok funkciondlis csoportok szerinti megosz-
lasa jelentBsen eltérhet. A valtozas a xilofag szaprotrofok, és a mikorrhizaképzé gombak
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aranyat érinti. A vorosfenyo6vel elegyes biikkdsben megjelentek a nektrotrof parazitak
is, ami az erd6 id6s korara utal. Az erdeifenydvel elegyes szarmazékerd6ben a xilofag
szaprotrofok ardnya volt a legmagasabb, ami a teriileten 1év6 nagy mennyiségii holt
faanyaggal magyarazhato.

Macrofungi of conifer plantations and mixed deciduous-coniferous forests
of eastern Borzsony Mts, North Hungary

Borzsony Mts is one of our best-explored landscape units in terms of fungi. In our
work between 2018-2019, we carried out macromycological studies in five different
habitats around Diésjen6d and Berkenye (spruce plantations, scotch pine mixed
derivative forest, larch mixed beech, and fir plantations) to find out the differences in
the characteristics of macrofungi. We also compared the habitats on the basis of func-
tional spectra and carried out their nature conservation assessment. A total of 465
data of 186 taxa were recorded. We have documented 32 new species to Bérzsony, so
the total number of macrofungi species has increased to 989. Cortinarius alboamares-
cens and C. pseudonebularis were recorded as new to Hungary. We specifically examin-
ed macro- and micromorphological features of Psilocybe serbica, as well as four species
of Galerina. The species number was highest in the spruce forest near Berkenye (113
spp.), followed by beech mixed with larch (47 spp.), then the spruce forest in Diésjend-
Léégés (29 spp.), and the scotch pine mixed derivative forest near Berkenye (26 spp.).
The least number of species appeared in the fir plantation (12 spp.). The significant
differences between the values can also be explained by the different sizes and degrees
of degradation of the habitats. The sequence was similar in the 500 m2 quadrates, but
here the number of Berkenye spruce species was not particularly high either. The
highest number of fruitbodies was also found in the Berkenye spruce forest, in late
autumn the fruitbodies of Mycena vulgaris could only be estimated. Representatives
of the genera Trichaptum, Strobilurus, and Crepidotus living on the wood of pines
formed many fruiting bodies. Therefore, in contrast to the number of species, in the
Léégés spruce forest and in the derived forest mixed with scotch pine, the number of
fruiting bodies was higher than in the beech mixed with larch due to the large amount
of dead wood. Our results confirmed that the functional spectra can be a stable feature
of a given habitat. However, by comparing the two spruce forests, it can be concluded
that in the areas planted with the same tree species in the same landscape unit, if the
age of the tree species differs, the condition of the forests differs, and the forest manage-
ment differ, the distribution of species according to functional groups may differ
significantly. The change affects the proportion of xylophagous saprotrophs and
mycorrhizal groups. Necrotrophic parasites appeared in the beech mixed with larch,
which indicates the old age of the forest. The ratio of xylophagous saprotrophs was
the highest in the derivative forest mixed with Scotch pine, which can be explained by
the large amount of dead wood in the area.
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Parad6ohuta kornyéke jellemzo él6helyeinek fungisztikai vizsgalata

PAL-FAM Ferenc?, ZSITNYANYI Ildik62 & BENEDEK Lajos3

1Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Egyetem, Novénytermesztési-tudomdnyok Intézet, Agronémia tanszék, Kaposvdr -
Department of Agronomy, Institute of Agronomy, Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, Kaposvdr,

Hungary; pff3pff3@gmail.com

2Szalafd, Pityerszer, Hungary

3Magyar Agrdr- és Elettudomdnyi Egyetem, Novénytermesztési-tudomdnyok Intézet, Névénytani Tanszék, Budapest -
Department of Botany, Institute of Agronomy, Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, Budapest, Hungary

Az Eszaki-kézéphegység, koztiik a Matra nagygombavilaganak vizsgalata immar
tobb mint fél évszazados multra tekint vissza, amelyek eredményeir6l tobb publikacié
is sziiletett. Természetvédelmi jelentdsége miatt kiemelt szerepet kapott a vizsgala-
tok soran a Kékes-Eszak Erdérezervatum teriilete, tovabba szamos, féként védett és/
vagy veszélyeztetett nagygombafaj adatat kozolték, de mas nagyobb dsszefliggt terti-
letrél csak szorvanyosan késziilt attekinté fajlista.

A Kékestetd, a Som-hegy és a Mohos-hegy olelte volgyben megbivo Paradéhuta
kornyéki mészkeriil6 biikkdsok mas hasonl6 hazai mészkeriil6 allomanyokhoz hason-
16an kis kiterjedéstliek és igen érzékenyen reagalnak a kornyezeti valtozasokra vagy
az erdészeti beavatkozasokra. Ugyancsak sériilékenyek a telepitett lucfenyvesek,
amelyek mas kozéphegységi él6helyekhez hasonléan, eltlin6félben vannak. A kijelolt,
Paradéhuta f6lott magasodo - helyenként lombos-, valamint feny6fajokkal elegyes —
mészkeriil6 biikkdsben és a Clarissa-forrastdl (csevice) délkeletre 1év6 telepitett lucos-
ban 2019. augusztus és 2020. november kozott 14 terepi felvételt végeztiink. A talalt
fajokat makroszkopikus és mikroszkdpos bélyegek alapjan hataroztuk meg, igy 6ssze-
sen 300 nagygombafaj keriilt dokumentalasra. Rogzitettiik a talalt fajok funkcionalis
csoportjait, adatszamait, veszélyeztetettségét, valamint az él6helyét. Mindkét vizsgalt
él6helyen a mikorrhizas fajok voltak tobbségben, de jelentds volt a szaprotréfok
aranya is, kiillonosen a telepitett lucfenyves allomanyban. A nekrotréfok és a xilofag
szaprotrofok alacsony aranya az intenziv erdészeti kezeléssel indokolhat6.

A hazankban védett 58 gombafaj koziil kilenc faj el6fordulasat dokumentaltuk. A
magyarorszagi nagygombak javasolt voros listaja szerint a fajok tobb mint a fele, 57,6
%-a (157 faj) bizonyult veszélyeztetettnek, kiilonb6z6 mértékben. Mindkét vizsgalt
éléhelyen VL3-as (veszélyeztetett) fajok aranya volt a legmagasabb. Kiemelendd, hogy
a mészkeriil6 blikkosben 18 darab VL2-es (erdsen veszélyeztetett) faj jelenlétét sike-
rilt kimutatni. Ugyancsak ehhez az é16helyhez kotédik négy VL1-es (kihalassal veszé-
lyeztetett) faj el6fordulasa is. A kilenc védett faj adatat a lombos- és feny6fajokkal
elegyes mészkerilé biikkosbdl rogzitettiik, igy az Amanita lepiotoides-t, amelybdl
Osszesen egy termotestet talaltunk a vizsgalt idészak alatt. Ennek a fajnak ez az els6
adata a Matrabol. El6keriilt a tolgy alatt megjelené Pogonoloma macrorhizum, amely-
nek kordbban egy fungariumi adata volt Matranovak teriiletér6l. A zsemlegombafélék
koziil a mintatertleten kertilt el6 az erdsen veszélyeztetett Boletopsis leucomelaena.
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A hegyvidéki lucosokban, ritkdn savanyu talaja biikkosokben el6forduld, mikorrhiza-
képz6 faj matrai el6fordulasara utalé irodalmi publikaciét szintén nem talaltunk, igy
ez az elsé dokumentalt el6forduldsa a Matrabdl ennek az orszagosan is nagyon ritka
fajnak.

Macrofungi examination of the habitats of Paradéhuta, Matra Mts, North
Hungary

The examination of the Northern Hills Funga, including the Matra Mts, goes back
more than half a century, several results have been published up to now. Due to its
importance for nature conservation, the Kékes North Forest Reserve was a focused
area, and the data of macrofungi species, mainly protected and/or endangered, were
published. On the other hand, overviews of species lists for other larger areas were
only sporadically. Hiding in the valley surrounded by Kékestet4, Som-hegy and Mohos-
hegy, the acidophilous beech forests around Parad6huta, like other similar Hungarian
acidophilous stands, are small in size and react very sensitively to environmental
changes or forestry interventions. Also vulnerable are the planted spruce forests, which,
like other habitats in the Northern Hills, are on the verge of disappearing. Between Au-
gust 2019 and November 2020, we carried out 14 field recordings in the designated
acidophilous beech forest above Parddéhuta (sometimes mixed with deciduous and
pine species) and in the planted spruce forest southeast of the spring “Clarissa-cse-
vice”. The collected species were determined on the basis of macroscopic and micros-
copic characteristics. A number of 300 macrofungi species were documented. We re-
corded the functional groups, data numbers, endangerment and habitat of the species
found. In both investigated habitats, mycorrhizal species were dominants, but the
proportion of saprotrophs was also significant, especially in the planted spruce
stands. The low ratio of necrotrophic parasites and xylophagous saprotrophs can be
explained by the intensive forestry treatment. We have documented the occurrence
of 9 of the 58 protected macrofungi species in Hungary. According to the red list pro-
posal of the Hungarian macrofungi, more than half, 57.6% (157 species) were found
to be endangered, in varying degrees. The proportion of VL3 (vulnerable) species was
the highest in both investigated habitats. It should be noted that the presence of 18 VL2
(endangered) species was detected in the acidophilous beech stand. The occurrence of
four VL1 (critically endangered) species is also linked to this habitat. The data of the
nine protected species were recorded from the acidophilous beech stand mixed with
deciduous and pine species, thus Amanita lepiotoides, of which only one fruitbody was
found during the investigated period. This is the first record of this species from Matra
Mts. Pogonoloma macrorhizum, appeared under oak, was discovered, too, which pre-
viously had only one documented data from Matranovak area. The highly endangered
Boletopsis leucomelaena was also found in the sample area. We didn’t find literary data
referring to the occurrence of this mycorrhiza-forming species in Matra, which is con-
nected to spruce, rarely occurring in beech stands with acidic soils, so this is the first
documented occurrence of this species from Matra Mts.
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Az Irpicodon gombanemzetség az Amylocorticiales rend Amylocorticiaceae
csaladjaba tartozd, jellegzetes morfol6giaji, monotipikus taxonja. Jelen munkaban
els6ként jelezziik a nemzetség egyetlen fajanak (Irpicodon pendulus) magyarorszagi
el6fordulasat, a hazankban egyediili, sajatos tarsulastipusba sorolt Feny6f6i Osfeny-
ves teriiletérél. Az I. pendulus szakirodalmi adatok alapjan egy feny6hoz (Pinus)
kot6do fehérkorhaszto faj, ami az adott él6hely alacsony szintl bolygatottsagat, ter-
mészetkozeli dllapotat jelzi. A korabbi morfolégiai alapt, majd a késébbi, molekularis
technikakat is alkalmaz6 taxondémiai munkak folytatdsaként sajat gytijtésekre és
szakirodalmi adatokra alapozva igyeksziink tisztazni az I. pendulus természetes fejl6-
déstorténeti pozicidjat integrativ taxondmiai modszerek alkalmazasaval. A termé-
testek makro- és mikromororfologiai bélyegei mellett a sejtmagi DNS harom vonalkéd
régiodja (ITS, LSU, RPB2) alapjan késziilt hagyomanyos (szubsztitici6-alapt) és id6ka-
libralt (foldtorténeti id6ben mért) filogenetikai torzsfak segitségével igyekeztiink
tisztazni a faj kozelrokon nemzetségekhez f(iz6d6 viszonyat. igy a Plicatura és Plicatu-
ropsis nemzetségek szakirodalomban is elérheté makro- és mikromorfoldgiai bélye-
geivel, illetve tovabbi génbanki szekvenciaival torténd osszevetése révén javaslatot
tesziink a csoport Gjabb rendszerezésére.

Taxonomic revision and first report of Irpicodon pendulus in Hungary

Irpicodon (Amylocorticiales, Amylocortiaceae) is a monotypic, morphologically
distinctive basidiomycetous fungal genus. The present work reports the presence of
the only known species in the genus (Irpicodon pendulus) from Hungary, found in the
peculiar pine association of the Feny6f8i Osfenyves forest reserve. As a white-rotting
species occurring in old-growth pine (Pinus) forests, its presence indicates natural and
undisturbed site conditions. As a continuation of former morphological and molecular-
based studies, we aim to clarify the natural classification and taxonomy of I. pendulus
and the closely related Plicatura and Plicaturopsis genera. Based on three-gene (nuc-
lear ITS, LSU, RPB2) phylogenetic evidence and divergence time estimation and with
the aid of macromorphological and microscopical characters, a new taxonomic concept
is proposed for the monophyletic group that encompass Irpicodon, Plicatura and
Plicaturopsis.
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AJapanbol leirt Lyophyllum shimeji (hon-shimeji) egy kedvelt vadon termé és ter-
mesztett étkezési gomba, ami a hazdnkban is honos L. decastes, L. fumosum és L.
loricatum fajokkal mutat morfologiai hasonldsagot és kozeli rokonsagot a nemzetség
Difformia szekci6jan belll. A L. shimeji kelet-azsiai elterjedése mellett ismert még
Eszak-Eurépabél (Norvégia, Finnorszag és Svédorszag) is, ahol az él6helyei oligotrof,
homoktalajon névé erdeifenyé (Pinus sylvestris) altal dominalt erd6kre korlatozédik.
Hazankban az erdeifenyd tobbnyire liltetvényekben fordul el§, és csak kis kiterjedés(i
6shonosnak tekintett allomanyai, illetve spontdn el6fordulasai ismertek a Zalai-
dombségban, az Orség-Vendvidék teriiletén, a Készegi-, és Soproni-hegységben, vala-
mint Feny6f6 és Bakonyszentlaszl6 kozott. A 2021-es év 6szén, Somogy varmegye,
Berzence telepiilésének kozelében talalhato, savanyt homokon 1év6 tiltetvény jellegii
vOros tolgy (Quercus rubra) elegyes erdeifenyvesben végzett fungisztikai felvételezés
soran egy makromorfologiai bélyegek alapjan a L. decastes fajkomplexbe tartoz6 gom-
bat is gytjtottiink. A begytjtott fungariumi minta (DB-2021-10-24-2) sejtmagi ribo-
szomalis RNS génkomplex (nrDNS) ITS szakaszanak vizsgalata alapjan teljes egyezést
mutatott Norvégiabdl szarmazd L. shimeji mintakkal (GenBank: HM572529, HM572530).
Filogenetikai vizsgalat alapjan pedig egylitt csoportosult tovabbi eurdpai, azsiai, vala-
mint publikalatlan észak-amerikai szekvenciakkal. Az adatok alapjan a L. shimeji egy
cirkumboredlis elterjedésii faj, aminek jelen munkdban az elsé molekularis genetikai
vizsgalatokkal is alatdmasztott el6fordulasi adatat kozoljiik Kozép-Europabdl. A régio
savanyu talaju erdeifenyveseinek célzott fungisztikai vizsgalata lenne sziikséges ah-
hoz, hogy alaposabb képet kaphassunk a faj kozép-eurdpai és hazai elterjedésérol.

A kutatas a Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem Kutatasi Kivalésagi Programjanak (P.V.), valamint a
Magyar Tudoményos Akadémia Bolyai Janos Kutatasi Oszténdijanak (D.B.) tAmogataséaval késziilt.

The first Hungarian occurrence of the edible and cultivated "hon-shimeji"
mushroom (Lyophyllum shimeji) described from East Asia

The Lyophyllum shimeji (hon-shimeji), originally described in Japan, is a popular
wild and cultivated edible mushroom. It shows morphological similarities and a close
relationship with L. decastes, L. fumosum, and L. loricatum, species native to Hungary,
all within the Difformia section of the genus. Besides its distribution in East Asia,
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L. shimeji is also known from Northern Europe (Norway, Finland, and Sweden), where
its habitats are restricted to forests dominated by scots pine (Pinus sylvestris) growing
on oligotrophic sandy soils. In Hungary, scots pine is primarily found in plantations,
with only small native stands or spontaneous occurrences known in the Zala Hills, the
Orség-Vendvidék region, the Készeg and Sopron mountains, and the area between
Feny6f6 and Bakonyszentlaszl6. During a mycological survey conducted in the autumn
0f 2021 in a mixed scotts pine and northern red oak (Quercus rubra) plantation forest
on acidic sand near Berzence in Somogy County, a mushroom belonging to the L. de-
castes species complex was collected. Examination of the collected sample (DB-2021-
10-24-2) based on the ITS region of the nuclear ribosomal RNA gene complex (nrDNA)
revealed complete identity with L. shimeji samples from Norway (GenBank: HM572529,
HM572530). Based on phylogenetic analysis it also grouped with additional Euro-
pean, Asian, and unpublished North American sequences. Our results suggest that L.
shimeji is a circumboreal species, and this study reports its first molecularly confirm-
ed occurrence in Central Europe. Conducting targeted mycological surveys of pine
forests on acidic soils in the region is essential for obtaining a more comprehensive
understanding of the distribution of L. shimeji in Central Europe and Hungary.

This work was supported by the Research Excellence Programme of the Hungarian University of Agri-

culture and Life Sciences (V.P.) and the Janos Bolyai Research Scholarship of the Hungarian Academy of
Sciences (B.D.).

198



VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA POSZTEREK

VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE POSTERS
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A budai Sas-hegy a természet egyik utolsé érintetlen memento6ja Budapest féva-
rosaban. Ez és a dolomitgyepek mikologiai kutatasanak alulreprezentaltsaga ideadlis
kutatasi témava tette szamunkra a teriilet fungajanak felmérését. A termdtesteket
2020 és 2022 kozott gytjtottiik, tobbnyire késé dsszel. A begyijtott termdtesteket
el6szor makroszképosan és mikroszkdposan vizsgaltuk, majd a lehetéségekhez képest
molekularis médszerekkel is megprobaltuk azonositani. A termétesteket az ELTE-
NET herbariumaban helyeztiik el. A Sas-hegyrél 94 gombafaj el6fordulasat igazoltuk,
ezek dsszesen 41 kiilénb6z6 csaladba tartoznak. Eredményeink alapjan a Sas-hegyen
az erdds él6helyek nagyobb gombadiverzitassal rendelkeznek, mint a nyilt él6helyek.
A Sas-hegyen a kiilonb6z6 szaprotrof életmddot folytatd fajok dominalnak. A kevés
gyjtott nitrofrekvens indikator faj az él6hely zavartalansagara utal. Osszehasonlitva
az irodalomban fellelhetd magyar publikaciokkal, a Sas-hegyen sokkal nagyobb a ve-
szélyeztetett fajok ardnya, mint a tébbi vizsgalt teriileten. Osszességében a budai Sas-
hegy gombavilaganak természetvédelmi szempontbol harom legkiemelkeddbb érté-
ke az arvalanyhaj-pofeteg (Gastrosporium simplex), a nyelespofeteg fajok (Tulostoma
spp.) és a holtfadhoz k6t6dé gombafajok diverzitdsa. A gombak érdekében a jovibeli
éléhely-rehabilitacids kezelések alkalmaval minimalizalni sziikséges a talajbolygatas
mértékét, érdemesebb lenne a kezeléseket foltszer(ien végrehajtani és a kivagott fa-
anyagot a helyszinen hagyni. Az eredményeink alapjan a dolomit sziklagyepek és
homokgyepek fajkészlete kozott nagy a hasonldsag. A molekularis vizsgalatok alapjan
4j, vélhetGen leiratlan és ritkdn gyijtott fajokat sikertilt Magyarorszagroél kimutatnunk.

Diversity and conservation assessment of the Sas-hegy macrofungal
community

The Sas-hegy in Buda is one of the last untouched monuments of nature in the
capital of Budapest. This and the underrepresentation of dolomite grasslands in
mycological research make it an ideal research topic for our research group. We
collected the fruiting bodies between 2020 and 2022, mostly in late autumn. The
collected fruiting bodies were first examined macroscopically and microscopically
and then sequenced in amount as much as possible. The fruiting bodies were
deposited in the herbarium of the ELTE-NET. We recorded 94 fungal species from Sas-
hegy, belonging to 41 different families. On Sas-hegy, forest habitats have a higher
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fungal diversity than open habitats. The Sas-hegy is dominated by species with dif-
ferent saprophytic lifestyles. Scarcity of nitro-frequent indicator species indicating
habitat stability of the habitat. Compared to the Hungarian publications in the litera-
ture, the proportion of endangered species is much higher in the Sas-hegy habitats
than in the other study areas. Overall, the three most outstanding conservation values
of the fungal fauna of Buda’s Sas-hegy are the Gastrosporium simplex, the diversity of
stalked puffballs (Tulostoma spp.), and the deadwood-associated species. For the
benefit of the fungi, future habitat restoration treatments should minimize distur-
bance and should be carried out in patches, leaving felled wood on site. Our results
suggest that there is a high similarity between the species composition of dolomite and
sand grasslands. Based on molecular analyses we were able to detect new, possibly
undescribed, and under-recorded species from Hungary.
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Letermett gombakomposzttal etetett rovarlarva iriilékének alkalmazasa
zoldségfajok palantanevelésében

SZABO Anna & TOTH Déniel
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A felgyorsult tarsadalmunk egyre novekvd élelmiszer igényeit kiszolgald
agrarium hatalmas mennyiségii alapanyagot allit el6 évente, amely magaval vonzza a
kiilonféle melléktermékek és szerves hulladékok nagy mennyiségli termel6dését is,
aminek Ujboli felhasznalasaban jatszik szerepet a gombatermesztés. A mezdgazdasagi
termelésben igen fontos a kérnyezetvédelmi és fenntarthatdsagi szempontok meg-
valdsulasa, amelyre egy jo lehet8ség a reciklikacio, az anyag korforgasanak biztositasa.

A z6ldségnovények termelésének fokozasara az egyik hatékony megoldas a pa-
lantanevelés. Ennek fejlesztése és korszertsitése csakugyan indokolt, mint a gomba-
termesztés fenntarthatésaganak tokéletesitése, amelyre egy lehetséges eszkoz a
kisérletlink fékuszaban 1évé letermett gombakomposzt hasznositasa, larvakkal valo
feletetést kovetSen. A kutatdsban paldntanevelési/tenyészedényes kisérletet allitot-
tunk be, melyben a fejes salata és a zoldborsoé fajokat alkalmaztuk. A palantaneveld
kozeg 1%, 5% és 10% koncentracioban tartalmazott adalékot (letermett gombakom-
poszttal etetett rovarlarva iirtilékét), amelynek hatasa, hogy a hasznalt anyag tébblet
tapanyagot szolgaltat, de fontos tényez6 a hasznalt dézis. Kontroll kezelésként Ferti-
care miitragyas ontozést, illetve sima vizes dntozést alkalmaztunk. A palantanevelési
kisérlet eredményei alapjan elmondhato, hogy a fejes salatara és a z6ldborsoéra nega-
tivan hatott a t6zeghez kevert adalék, magassag értékeikben elmaradnak a kontrol
kezelés novényeitd], illetve a Ferticare-el 6ntozott palantaktdl. A palantanevel6 koze-
gek makroelem-tartalma mindkét zoldségfaj esetében is novekvé tendenciat mutatott.
A nitrogén, a foszfor és a kalium mennyisége is tobb lett az adalék t6zegben valé kon-
centraciojanak emelkedésével. A kés6bbi vizsgalatok soran alacsonyabb koncentraci-
okat indokolt lehet kiprébalni, amennyiben a miitragya kivaltasa a cél.

A novények beltartalmi értékeire viszont pozitiv hatassal volt az adalék kiilon-
b6z6 koncentracidban val6 alkalmazasa. A fejes salata és a zoldbors6 novényekben
mért nitrogén, foszfor és kalium tartalom a ddzis névekedésével parhuzamosan emel-
kedett. A kutatas tovabbi 1épése lehet az adalékot termd kultira tdpanyagutanpot-
lasaban megvizsgalni, hogy a mar kifejlett allomany tovabbi novekedésére hogyan hat
az anyag.

A kutatas a GINOP_PLUSZ-2.1.1-21-2022-00183 , A gombatermesztési hulladék rovarlarvakkal torténd
Ujrahasznositasanak kutatas-fejlesztése” program keretében valdsult meg.
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Utilization of the waste of larvae fed with spent mushroom compost in
seedling production

Serving the growing food needs of our increasing population, agriculture produces
huge amounts of raw materials every year, which also entails the production of large
quantities of various by-products and organic waste, which mushroom cultivation plays
arole in reusing. It is very important to achieve environmental and sustainability aspects
in agricultural production, for which recycling, i.e., the circulation of material, is a good
option.

One effective way to increase the production of vegetable crops is to grow seed-
lings. Its development and modernisation are indeed justified, as well as to improve
the sustainability of mushroom production, for which one possible tool is the utili-
sation of the fungal compost as a food source for larvae, whose waste can afterwards
be used as nutrient source for the plants. In this research, a seedling/pot experiment
was set up using lettuce and green pea species. The seedling growing medium contained
the additive (insect larvae waste fed with spent mushroom compost) at 1%, 5% and
10% concentration, the effect of which is that the material used provides additional
nutrients, but an important factor is the dose used. Ferticare fertiliser irrigation and
plain water irrigation were used as control treatments. Based on the results of the
seedling growing experiment, lettuce and green peas were negatively affected by the
additive, and their height values were lower than those of the control treatment and
Ferticare-irrigated seedlings. The macro-nutrient content of seedling growing media
showed an increasing trend for both vegetable species. The amounts of nitrogen,
phosphorus and potassium also increased in correlation with the additive concentra-
tions. In future studies, lower doses may be appropriate to try if the aim is to replace
fertilisers.

The nutritional values of the plants were positively affected by the application of
the additive at different concentrations. Nitrogen, phosphorus and potassium contents
in lettuce and green peas increased with the additive dose. The next step in the re-
search could be to investigate the effect of the additive on the further growth of the
mature crop.

This paper was supported by GINOP_PLUSZ-2.1.1-21-2022-00183 program ,Research and development
of recycling mushroom cultivation waste using insect larvae”.

202



VII. MAGYAR MIKOLOGIAI KONFERENCIA POSZTEREK

VII. HUNGARIAN MYCOLOGICAL CONFERENCE POSTERS

A Velvet transzkripcios faktorok szerepének vizsgalata bazidiumos
gombakban

SZAFIAN Dorottya Anna, VIRAGH Maté & NAGY G. Laszl6
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A Velvet fehérjecsaladba tartozo6 transzkripcios faktorok szinte minden gomba-
taxonban jelen vannak, szamuk tag hatarok kozott valtozhat, mas él6lényekbdl azon-
ban teljesen hidnyoznak. Aminosav-szekvencia tekintetében erésen konzervalt DNS-
koté motivummal rendelkeznek és szerkezetiik alapjan nagyfoku hasonldsagot mutat-
nak az eml6sokre jellemz6, immunvalaszokban szerepet jatsz6 NFuB transzkripcios
faktorral. Mar tobb mint 6tven éve, hogy az elsd velvet domainnel rendelkezé fehérjét
felfedezték, mégis viszonylag keveset tudunk a szerepiikrdl, az altaluk befolyasolt
folyamatokrd], illetve a hatdsmechanizmusukrdl. Jelenlegi informaciéink nagy része
aszkuszos gombakbol szarmazik, e fajokban a velvet fehérjék féként fényfiiggé folya-
matokban jatszanak szerepet, pl. a szexudlis és aszexudlis szaporodas, illetve a ma-
sodlagos metabolitok termelésének szabalyozasaban. Gyakran nem egyediil, hanem
homo- és heterodimerek, vagy tobb tagbdl felépiil6 komplexek formajaban, eseten-
ként nem csak velvet doménnel rendelkezé fehérjékkel 6sszekapcsolédva miikodnek.

Termotestképz6 bazidiumos gombakban eddig kevés velvet fehérjékkel kapcso-
latos tanulmany sziiletett, igy célul tiiztiik ki szerepilik megismerését ebben a gomba-
csoportban. Modelliinkben, a Coprinopsis cinerea-ban hat velvet domainnel rendelke-
z0 fehérjét talalunk. CRISPR/Cas9 technikat hasznalva els6ként delécios torzsek létre-
hozasaval és fenotipizalasaval kezdtiik meg a transzkripciés faktorok szerepének
vizsgalatat. Sikeresen létrehoztunk egy, az Aspergillus nidulans VelB fehérjéjével ho-
mologiat mutato CcVelB torzsre nézve delécios torzset. A ACcVelB vegetativ novekedé-
sében nem tapasztaltunk valtozast a vad tipushoz képest, azonban a termétesteken
nem figyeltiink meg lemezeket, sem himéniumot. Mindez alapjan valészinisithet6,
hogy a CcVelB szerepet jatszik a himénium és a lemezek differencidlédasaban.

The role of Velvet transcription factors in Basidiomycota

Transcription factors belonging to the Velvet protein family appear in almost all
taxa of fungi, but nowhere outside this group. They share a conserved DNA binding
domain unique in its amino acid sequence. However, its structure shows a surpri-
singly high similarity to the mammalian transcription factor NFuB, which plays a role
in different immune responses. The first member of the family was described more
than 50 years ago, but we have relatively little understanding of their roles and me-
chanisms of action. Our current information comes mostly from Ascomycota species,
where velvet proteins are involved in regulating light-dependent processes like sexual
and asexual reproduction and the production of secondary metabolites. Velvet proteins
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often form homodimers, heterodimers, or larger complexes with various partners not
only from the velvet protein family.

In our work, we aimed to identify the role of the velvet transcription family in a
model fruiting-body forming fungus, Coprinopsis cinerea. This species has six velvet
proteins. Using the CRISPR/Cas9 technique we aimed to create deletion mutants and
phenotyping the deletion strains to access the function of the Velvet proteins. So far,
we have created a deletion strain for CcVelB showing homology to Aspergillus nidulans
VelB. The deletion does not have any affection on the vegetative growth of Coprinopsis
cinerea. However, we did not observe any hymenium or gill on the fruting bodies
formed by the deletion strain. These results suggest that CcVelB plays a role in the
differentiation of the hymenium and the gills.
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Importalt bananon megjelend korokozok jelentésége

SZENDREI Lilla, FARKAS Zoltan, PETROCZY Marietta & TOTH Annamaria
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A banan (Musa x paradisiaca) az egyik legnépszer(ibb trépusi gyiimélcs. Altala-
ban trépusi, szubtrépusi régiékban termesztik, és vilagszerte aruljak. Evente tobb mint
130 orszagbol tobb milli6 tonna trépusi gyiimolcsot, koztiik banant is importalnak az
EU-ba, ami a névényi korokozok szamara potencialis utvonalla valhat. A ndvényi kor-
okozok altal okozott betakaritas utani veszteségek mind altalanossagban, mind a szal-
litas soran hatalmas gazdasagi problémat jelentenek. Az élelmiszerboltokban gyakran
talalkozhatunk gombabetegségek tiineteit mutato6 gyltimolcsokkel. Vizsgalatunk soran
célul tlztik ki, a hazdnkba importalt banan gylimoélcs gombas betegségeiért felelds
kérokozdk izolalasat és meghatarozasat mind morfol6giai, mind molekuldris médszerek
segitségével. A vizsgalathoz olyan gytimolcsoket valasztottunk ki, melyeken fert6z6
koroktol szarmazd elvaltozast figyeltiink meg. A vizsgalat anyaga hazai szupermar-
ketekbdl, zoldség-gyltimolcs kiskereskedelembd], piacokrdl szarmazott. A kérokozo-
kat PDA taptalajon izolaltuk, majd tiszta tenyészeteket hoztunk létre, melyeket fel-
hasznaltunk a morfolégiai és molekularis vizsgalatokhoz, patogenitasi tesztekhez.
Jellemeztiik a tiszta tenyészetek altalanos morfoldgiai tulajdonsagait: a tenyészetek
alakjat, szinét, mintazottsagat, felszinét és a szaporité képletek képzodését. Izolatu-
monként 50-50 konidium hosszisagat és atmérdjét vizsgaltuk citoplaszt mikrosz-
koppal. A patogenitasi tesztek soran a Koch-posztulatumokat kovetve bizonyitottuk
az izolalt kérokozok megbetegit6képességét. Az ITS genomi régio, a kalmodulin gén
és a -tubulin gén DNS-szekvenciaja alapjan molekularisan is azonositottuk az izolalt
koérokozokat.

A tlineteket mutat6 banan gytimoélcsokon Colletotrichum és Fusarium nemzetség-
hez tartozo fajok jelenlétét igazoltuk. A fert6zott gyiimolcsrészek komposztba keriilé-
se lehetGséget teremt a kérokozok megtelepedésére. A globalis felmelegedéssel az ég-
hajlati tényez6k kedvez6bbé valnak szamos kérokozo szamara, ezért érdemes nagyobb
figyelmet forditani az jjonnan behurcolt kérokozokra.

Significance of fungal pathogens on imported bananas

Bananas (Musa x paradisiaca) are among the most popular tropical fruits. It is
generally cultivated in tropical, subtropical and other regions and distributed world-
wide. Millions of tons of tropical fruits, including banana, are imported to the EU from
more than 130 countries every year, which could become a potential pathway for
plant pathogens. Post-harvest losses caused by plant pathogens, both in general and
during transport, are a huge economic problem. Fruits showing symptoms of fungal
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diseases are often observed in grocery stores. The aim of this study was to identify
fungal pathogens introduced into Hungary with the fruit trade. For this study bananas
showing symptoms of fungal diseases were selected from supermarkets and fruit
merchants in Hungary. Isolates were obtained from infected fruit tissues placed into
PDA medium. Macroscopic and microscopic characteristics of the fungal isolates were
recorded. Koch's postulates were fulfilled for all isolates. Genomic DNA was extracted
from the growing margins of the colonies, using the cetyl-trimethyl-ammonium-bromide
(CTAB) method. ITS1 and ITS4 primers were used to amplify the internal transcribed
spacer (ITS) region. The partial beta-tubulin (TUB) gene was amplified using Bt1a and
Btlb primers. Sequences were checked and edited according to the chromatogram
and compared with the sequences stored in the NCBI database.

In this study we reported the presence of Colletotrichum and Fusarium spp. on
imported banana fruits. Infected fruit parts can end up in compost bins, providing an
opportunity for pathogen establishment. With global warming, climatic factors will
become more favourable for many pathogens, therefore more attention should be
paid to newly introduced pathogens.
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Csiperkegomba komposztok h6kezelésének energiaigény meghatarozasa
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Napjaink talan legfontosabb kihivasa a kiilonb6z6 élelmiszerek termeléséhez sziik-
séges okologiai labnyom csokkentése, a rendelkezésre allo eréforrasok minél hatéko-
nyabb kihasznalasaval. Az intenziv gombatermesztéshez szilikséges termesztékozeg
el6allitasa specialis technoldgiat igényel, amely csak erre az iparagra jellemzd. A
gombakomposzt gyartasahoz annak intenzitasa és izemmeérete miatt nagy mennyisé-
gli villamos energiat hasznalunk fel. A komposzt el6allitdsa mez6gazdasagi mellékter-
mékek (pl.: szalma, csirketragya, 16tragya, mész) felhasznalasan alapszik. A gombak
termesztéséhez tdpanyag szempontjabol nélkiilozhetetlen lignocellul6z komplex el6-
allitasa a kiindulasi alapanyagok fizikai és kémiai paramétereitdl, valamint az adott
gombafaj igényeit6l fliiggben valtozo6 koriilmények kozott, de zart technoldgia szerint
kertil eléallitasra.

A komposzt el64allitas egyik legfontosabb és legnagyobb ellen6rzést igényld folya-
mata a hékezel6kben torténd pasztorizalds. A folyamat soran a félkész termék egy
szabalyozott h6kezelési gorbét jar be, amelynek technoldgiai paramétereit (h6mér-
séklet, id6tartam, levegdztetés stb.) elére be kell allitani. A kivant értékek technologia
szerinti betartasat egy szamitogép altal vezérelt program biztositja, amely lehet6vé
teszi a komposzt alland6 feliigyelet alatt tartasat. Az idedlis h6kezelési gorbe lefut-
tatasahoz sziikséges energia mennyiséget az anyag tulajdonsagai nagyban meghata-
rozzak. A komposzt gyartasanak technolégiaja és a felhasznalt alapanyagok eredeti
tulajdonsaga meghatarozza a termék szerkezetét és viselkedését. A j6 mindségli kom-
poszt el6allitasadhoz megfelel6 mennyiségii oxigén és sziikség szerinti hiités sziikséges.
A fermentalashoz és bakterialis tevékenységhez sziikséges alapvetd kortilményeket
nagy teljesitmény ventilatorok segitségével biztositja a technolégia. Egy-egy h6keze-
l1ési egységben a biologiai és kémiai bomlasi folyamatok egyedileg szabalyozottak,
amelynek iranyitasa a levegd folyamatos forgatasaval, friss leveg6 adagolasaval és an-
nak hiitésével torténik. Az egyszerre legyartasra keriil6 anyagok aktivitasat, viselke-
dését, a termék gyartasakor beallitott receptirajaval is tudjuk szabalyozni.

Az alapanyagok aranyaval kozvetetten befolyasoljuk a ventilatorok hatékony-
sagat. Azon komposztok esetén, ahol az idedlisnal magasabb az ammoénium tartalom,
hosszabban és magasabb fordulatszamon sziikséges a ventilatorokat miikddtetni,
amely az energiaigényben jelentkezik. A komposzt beltartalmi értékeken kiviil a h6-
kezel6kbe betarolt termék mennyisége kozvetleniil kihat a gyartasi technolégia egyéb
elemeire, hiszen a komposztok szerkezete, azok slirlisége, térfogatsilya el6re tudja
jelezni a technologiat kiszolgald gépészet leterheltségét.
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Mindezen feliil tapasztalataink szerint az azonos gyartasi tételbdl szarmazé kom-
posztok, kiilon-kiilon hékezel6kbe toltott részegységei alkalmanként eltéréen visel-
kednek. A gyartas soran fellépd kisebb inhomogenitasok, a félautomata rendszerbdl
eredd kiilonbségek, a technolégia aktudlis adottsagai hatassal vannak a komposzt
viselkedésére. Az eltéro viselkedés nagysagrendi eltéréseket tud okozni az energiafo-
gyasztasban. Az aramfelhasznalast tehat a hipotézis szerint aktivan tudjuk befolya-
solni a gyartastechnoldgia kiilonb6z6 paramétereinek valtoztatasaval. A kevésbé
lefermentalt, magas ammonia tartalmid komposztok h6kezelése esetén jobban ki kell
hasznalni a ventilatorok kapacitasat. Az egyes tételeken beliil esetlegesen fellép6
inhomogenitasok, illetve a technolodgiai adottsagok kovetkeztében fellépd kiilonbségek
szintén befolyasoljak a folyamat lezajlasat.

A hékezelés folyamatarol megfelel6 mennyiségli adat 6sszegytijtése utan 6ssze-
fliggésvizsgalatokkal és f6komponens analizissel fogjuk meghatarozni azokat a kom-
poszt fizikai és kémiai tényezdket, technolégiai paramétereket, amelyek az aram-
fogyasztast befolyasoljak. Tavlati célunk olyan adatbazis 1étrehozasa, amely alapjan
eldre jelezhetd, hogy az egyes gyartasi tételek milyen energiamennyiséget fognak igé-
nyelni a h6kezelés soran. Ez a tudomanyos Gjdonsagon tual kozvetlen gyakorlati célokat
is szolgal.

Determining the energy requirements of heat treatment for button mush-
room composts

One of the most important challenges of our time is reducing the ecological
footprint required for the production of various foods by utilizing available resources
as efficiently as possible. The production of the mushroom compost needed for inten-
sive mushroom cultivation requires a specialized technology that is unique to this
industry. Due to its intensity and the scale of operations, this industry consumes a
large amount of electricity. The production of compost is based on the use of agri-
cultural by-products (e.g., straw, chicken manure, horse manure, limestone). The
essential lignocellulose complex required for mushroom cultivation is produced under
varying conditions, depending on the physical and chemical parameters of the starting
materials and the specific needs of the mushroom species. This process is carried out
using a closed technology.

One of the most important and highly controlled processes in compost production
is pasteurization. This is done in heat treatment units called pasteurization tunnels.
During this process, the semi-finished product follows a regulated heat treatment
curve, the technological parameters of which (temperature, duration, aeration, etc.)
must be set in advance. Adherence to the desired values according to the technology
is ensured by a computer-controlled program, which allows the compost to be
constantly monitored. The amount of energy required to run the ideal heat treatment
curve is largely determined by the properties of the material. The technology of com-
post production and the original properties of the raw materials influence the structure
and behaviour of the product. Producing high-quality compost requires an adequate
amount of oxygen and cooling as needed. The fundamental conditions necessary for
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fermentation and bacterial activity are ensured by high-performance fans. In each pas-
teurisation tunnel, the biological and chemical decomposition processes are individ-
ually regulated, managed through continuous air circulation, the addition of fresh air,
and cooling.

The activity and behaviour of the material being processed can be influenced by
the recipe set during production. The efficiency of the fans is indirectly influenced by
the proportion of raw materials. For composts with higher than ideal ammonium con-
tent, the fans need to operate for longer periods and at higher speeds, which increases
energy consumption. In addition to the chemical parameters of the compost, the
amount of product stored in the heat treatment units directly impacts other elements
of the production technology. The structure and bulk density of the composts can
predict the workload on the machinery serving the technology.

Additionally, based on our experience, composts from the same production batch,
loaded into separate heat treatment units, occasionally behave differently. Minor inho-
mogeneities arising during production, differences resulting from the semi-automated
system, and the current conditions of the technology all affect the behaviour of the
compost. This can cause significant differences in energy consumption. According to
the hypothesis, we can actively influence electricity consumption by adjusting various
parameters of the manufacturing technology. During the heat treatment of less fer-
mented composts with high ammonia content, it is necessary to fully utilize the cap-
acity of the fans. Any potential inhomogeneities within individual batches, as well as
differences resulting from technological conditions, also influence the course of the
process. After collecting a sufficient amount of data on the heat treatment process, we
will use correlation analysis and principal component analysis to determine the
physical and chemical factors of the compost, as well as the technological parameters
that influence electricity consumption. Our long-term goal is to create a database that
can predict in advance the amount of energy each production batch will require during
heat treatment. In addition to its scientific novelty, this has direct practical implications.
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Az Aspergillus fumigatus MeaB transzkripcids faktoranak szerepe a re-
aktiv nitrogénformak elleni védekezésben
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A MeaB egy a nitrogén anyagcsere szabalyozasaban kozremi(ikodé bZIP tipusu
transzkripcios faktor. Az Aspergillus fumigatus opportunista humanpatogén gomba-
ban a MeaB részt vesz, tobbek kozott, a galaktézaminogalaktan bioszintézis gének,
valamint (3-1,3-glukanoziltranszferaz gének aktivalasaban. Delécidja (az A. fumigatus
A1160 torzs esetében) az in vivo virulencia csokkenésével, a galakt6zaminogalaktan-
medialt biofilm képzés zavaraval és megnovekedett sejtfalstressz érzékenységgel jart
egyltt (Chen és munkatarsai 2024; 10.1128/msphere.00619-23). Vizsgalatainkban a
meaB géndeléci6 kovetkezményeit tanulmanyoztuk az A. fumigatus Af293 torzsben.
A MeaB transzkripcioés faktor hidnya, bar nem befolyasolta érdemben a tenyészetek
nitrat hasznosité képességét, jelentésen novelte a nitrittel szembeni érzékenységet.
Feliileti kultirakban 60 mM NaNO; a vad tipusu térzs novekedésében érdemi valto-
zast nem okozott, mig a AmeaB torzs novekedését teljesen gatolta. Siillyesztett kultd-
rak esetébenben az 50% noévekedésgatlas eléréséhez a vad tipusu torzs tenyészetei-
nél 135 mM, a géndelécios torzs tenyészeteinél 90 mM NaNO:-re volt sziikség. Ezen
NaNO;-es kezelések esetében a két torzs redox egyensulyvesztése is hasonlé mértéki
volt. A transzkriptomikai vizsgalatok alapjan a NaNO»-es kezelést kdvet6en a MeaB
hidnya érdemben nem befolyasolta a nitrat (nitrit) hasznositasaban, illetve a reaktiv
nitrogénformak eliminalasaban résztvevo gének indukcidjat és érdemi kiilonbséget
az antioxidans enzimek génjeinek feliilszabalyozasaban sem tapasztaltunk. A AmeaB
és a vad tipusu torzs transzkriptomanak kozvetlen 6sszehasonlitasa ugyanakkor azt
mutatta, hogy a sziderofér génklaszter génjei a feliilszabalyozddott, mig a hem tartal-
mu fehérjék génjei az alulszabalyozott gének kozott mutattak dasuldst mind a keze-
letlen, mind a NaNO»-tel kezelt tenyészetekben. Adataink arra utalnak, hogy a MeaB
transzkripcios faktor (kdzvetve) részt vesz a vas homeosztazis fenntartasdban. Hianya-
ban a nitrit okozta nitrozativ stresszre a AmeaB torzs feltehetdleg a nem megfelel6en
miikdd6 vas anyagcseréje miatt nem tudott olyan hatékonyan reagalni, mint a vad
tipusu torzs.

A kutatast a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési és Innovaciés Hivatal tdmogatta (K131767).
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Role of the MeaB transcription factor in the regulation of reactive nitrogen
species in Aspergillus fumigatus

MeaB is a bZIP-type transcription factor involved in the regulation of fungal nitro-
gen metabolism. In the opportunistic human pathogenic fungus Aspergillus fumigatus,
MeaB is involved in the activation of, among others, galactosaminogalactan bio-
synthesis genes and 3-1,3-glucanosyltransferase genes. Its deletion (in the case of A.
fumigatus strain A1160) was associated with reduced in vivo virulence, impaired
galactose aminogalactan-mediated biofilm formation and increased cell wall stress
sensitivity (Chen et al. 2024; 10.1128/msphere.00619-23). Here we investigated the
consequences of meaB gene deletion in A. fumigatus Af293. The absence of MeaB,
although did not affect substantially the nitrate utilization of the cultures, significantly
increased the sensitivity to nitrite. In surface cultures, 60 mM NaNO; did not cause
any significant change in the growth of the wild-type strain, whereas the growth of
the AmeaB strain was completely inhibited. In submerged cultures, 135 mM NaNO;
was required to achieve 50% growth inhibition in cultures of the wild-type strain and
only 90 mM NaNO; in cultures of the gene deletion mutant. Under these treatment
conditions, the redox imbalance of the two strains was also similar. Evaluation of
transcriptomic data showed that in NaNO; treated cultures the absence of MeaB did
not significantly affect the induction of genes involved in nitrate (nitrite) utilization
or elimination of reactive nitrogen forms, and no significant difference was observed
in the up-regulation of antioxidant enzyme genes. Direct comparison of the trans-
criptome of the AmeaB mutant and the wild-type strain, however, showed that genes
of the siderophore gene cluster were enriched among the upregulated gene set, whereas
genes of heme-containing proteins were enriched among the downregulated gene set
in both untreated and NaNO;-treated cultures. Our data suggest that the MeaB trans-
cription factor is (indirectly) involved in the maintenance of iron homeostasis. In its
absence, the AmeaB strain could not respond as efficiently as the wild-type strain to
nitrosative stress induced by nitrite, presumably due to its inadequate iron metabolism.

The research was financed by the National Research, Development, and Innovation Office (Hungary)
project K131767.
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Bazidiumos zuzmolaké mikrogombak Magyarorszagrol
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A zuzmdlakoé gombak nem alkotnak kiilonallé rendszertani kategériat, a csopor-
tositasuk okolodgiai jellegli. Ezen csoportositasuk alapjat az képezi, hogy zuzmokon
élnek. Becslések szerint tobb mint 2000 fajuk ismert. T6bbségilik a tomlésgombak
kozé tartozik, de egy kisebb résziik (kb. 10%) rendszertanilag a bazidiumos gombak-
hoz sorolhat6. A zuzmélaké gombak és a zuzmoék kozotti kapcsolatot tobb szempont
alapjan értékelhetjiik. Vannak obligat zuzmolakdk, amik kizarélag zuzmoékon fordul-
nak el§, s egy-egy fajra vagy nemzetségre specializalddtak, s vannak kozottiik fakulta-
tiv zuzmdlakok, amelyek tobb zuzmoénemzetség fajain is el6fordulnak, valamint
nemcsak zuzmaékon, hanem mohakon, algadkon és csupasz fakérgen is. Megjelenéstiiket
tekintve is valtozatosak, hiszen egyesek a termdképleteik kifejlesztése soran nem
okoznak szinbeli és alakbeli elvaltozast, mig masok elszinezddéseket, nekrotikus fol-
tokat, dudorokat képeznek, amik gyakran szabad szemmel is észrevehetok.

A zuzmolaké gombak kozé soroljuk az endolichenikus gombakat is. Ezek a zuz-
motelepek belsejében élnek, s els6sorban molekularis genetikai vizsgalatokkal mutat-
hatoék ki. Magyarorszagrol ezidaig kilenc faj ismert szérvanyos elterjedési adatokkal.
Ezek koziil a Lichenozyma pisutiana egy olyan bazidiumos éleszt6, ami f6leg Cladonia
zuzmokon él, egy adata van hazankbdl. Azonositasahoz kiilonb6z6é mikrobioldgiai és
molekularis genetikai technikak sziikségesek.

Az Athelia arachnoidea fakultativ zuzmolakd, sokféle zuzmén megfigyelhetd, to-
vabba mohakat. z6ldalga bevonatot, fakérget és lehullott leveleket is kolonizal. Jelleg-
zetes, fehér szinii hifaszovedékével gytiriiket képez a fak kérgén és mas aljzatokon, amik
nedves id6ben kiilondsen szembetlin6ek a parkokban, utcai sorfakon. Vilagosbarna,
krémszin( szklerdciumai gyakran megfigyelhet6k, term&réteget azonban ritkan tala-
lunk rajta. Az orszag szinte minden részén elterjedt, gyakori faj.

Tobb adattal rendelkeziink a rézsaszin-narancs terméképletekkel, vegetativ sar-
jakkal (angolul ,bulbil”) rendelkez6 fajokrdl, mint az Erythricium aurantiacum és a
Marchandiomyces corallinus. Ezek 6sszetéveszthet6k egymassal, mert a gazdakoriik
atfed és a mikroszkopos morfoldgiai tulajdonsagaik is hasonl6ak az életciklusuk bizo-
nyos szakaszaban, a sziniik pedig az érés és gylijteményi tarolas soran valtozik, kifakul.
Az Erythricium aurantiacum f6leg fakérgen é16 Physcia fajok parazitaja, a Marchandio-
myces corallinus, ami tagabb gazdaspektrummal bokros, lombos és kéregtelepii zuz-
mokon, valtozatos alzaton fordul eld, kevésbé virulens, nem okozza a gazda latvanyos
pusztulasat.
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Egyre tobb példany kertiil el$ a valtozatos formaju és szindrnyalatt, barnas dudo-
rokat képez6, Tremella-szeri fajokbdl, mint a Zyzygomyces physciacearum. Mivel bak-
tériumok is képesek dudorokat képezni a zuzmok telepén, sziikséges a nagy gyakor-
latot igénylé mikroszképos morfolégiai, esetleg molekularis genetikai technikakkal
torténd azonositas.

A kutatast a NKFI K 124341. szamu palyazata tdmogatta.

Lichenicolous fungi from the Basidiomycota in Hungary

The lichenicolous fungi are not classified as a separate taxonomic category. Rather,
their grouping is ecological, based on the fact that they live almost exclusively on
lichens. The estimated number of species is over 2000. Most of them belong to the
Ascomycota, but a small proportion, about 10%, are taxonomically classified as Basi-
diomycota. The relationship between lichens and lichenicolous fungi has several aspects.
The obligate lichenicolous fungi occur exclusively on lichens and are specialised to a
particular species or genus, while facultative lichenicolous fungi occur on species of
several lichen genera, and not only on lichens but also on mosses, algae and tree bark.
They are also diverse in their appearance, with some not showing any colour or shape
changes during the development of their fruiting stages, while others cause discolor-
ations, necrotic spots or galls, often visible in the field. Lichenicolous fungi include
endolichenic fungi, which live inside lichen thalli and can be detected mainly by
molecular genetic analysis.

So far, nine species have been recorded from Hungary with sporadic distribution
records. Of these, Lichenozyma pisutiana is a basidiomycete yeast that lives mainly on
Cladonia species and has only one record from Hungary. Its identification requires
different microbiological and molecular genetic techniques. Athelia arachnoidea is a
facultative lichen parasite, it can be observed on a wide range of lichens, also colonises
mosses, green algae, bark and fallen leaves. Its characteristic white-coloured hyphae
form rings on the bark of trees and other substrates, which are particularly conspicuous
in parks and street trees in wet weather. Its light brown to cream-coloured sclerotia
are often, but a fertile layer is rarely observed. It is a common species in almost all
parts of the country. We have more data on species with pink-orange fruiting struc-
tures (and bulbils), such as Erythricium aurantiacum and Marchandiomyces corallinus.
They can be confused because their host range overlaps and their microscopic
morphology is similar at certain stages of their life cycle, and their colour changes and
fading during maturation and herbarial storage. Erythricium aurantiacum is a parasite
of corticolous Physcia species, Marchandiomyces corallinus, which occurs with a wider
host range on fruticose, foliose and crustose lichens on various substrates, is less
virulent and does not cause obvious host mortality.

Tremella-like species with varied shapes and colours, forming brownish galls, such
as Zyzygomyces physciacearum, are found more and more frequently. Since bacteria
can also form galls on lichen thalli, microscopic morphological identification requiring
considerable practice, or identification by molecular genetic techniques is necessary.

This study was supported by the National Research Development and Innovation Fund NKFI K 124341.
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Fan é16 pirenomicéta és korticioid gombafajok a Budakeszi-erd6bdl
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A fan é16 gombafajok nélkiilozhetetlen szerepet jatszanak a holt faanyag lebonta-
saban. Koziiliik a szabad szemmel lathat6 méretii (> 2 mm) termdtesteket fejlesztd
nagygombakat, pl. a kalapos, vagy a poroid tapléfajokat gyakran fénymikroszkop, vagy
DNS alapu fajmeghatarozasi mddszerek nélkiil is sikeresen meg lehet hatarozni. A
hozzajuk képest sokkal kevesebb, szabad szemmel megfigyelheté6 morfolégiai bélye-
get viseld, ezért nehezebben hatarozhato korticioid (nem poroid, vagy sztereoid re-
szupinatus, bazidiumos) és pirenomicéta (peritéciumos, aszkuszos) gombafajok egy
ritkan vizsgalt, ezért még jorészt feltaratlan részét képezik a faanyagbonto szaprotrof
gombafajok k6zosségének. Szerepiik azonban a holt faanyag lebontasaban ugyancsak
jelentds, mert termdétesteik csaknem minden lehullott fadarabon felelhet6k és egy
adott él6helyen a fajszamuk is gyakran magas. Ez kiilondsen azon gazdalkodassal
érintett erd6allomanyokban lehet igy, ahol a sériilt, f6leg csak vékonyabb dgakbol és
gallyakbol all6 holtfakészlet nem szolgaltat elegendd tdpanyagot a nagyobb termétes-
teket fejleszt6 gombafajoknak. Hazank korticioid gombafajait és pirenomicétait még
nagyon kevesen kutattak. Célunk ezért egy altalunk kdnnyen megkozelithetd, de a hazai
viszonylatban gyakori erdei él6helyeket (tolgyeseket és bilikkosoket) reprezentald
teriilet (a Budakeszi-erd6, 47,509199 E, 18,949939 K pont kb. 800 m-es korzete) kor-
ticioid és pirenomicéta gombafajainak felmérése volt. A terepi mintavétel soran 20
db, 30 m hosszu, K-NY-i irdnyultsagu transzekt mentén mintavételeztiik a korticioid
és pirenomicéta gombafajok termdtesteit, melyeket utélag fénymikroszképban vizs-
galtunk. Minden gytijtéshez rogzitettiik a szubsztratum (a holt faanyag) fajat, atmérdé-
jét, hosszat, korhadasi fokat, kéreggel vald boritottsagat és a termdétest(ek) elhelyez-
kedését (alul, feliil, vagy oldalt fejl6dott-e) a faanyagon.

Az 6sszesen 306 db gytijtésiinkbdl eddig 80-at hataroztunk meg, melyeket 14 fa-
és cserjefajon talaltunk. Hetvenkét preparatumot faj, vagy fajcsoport (sensu lato),
tovabbi 8-at pedig nemzetség szintig tudtunk meghatarozni. Jelenleg 14 pirenomicéta
(Biscogniauxia nummularia, Diatrype decorticata, D. stigma, Eutypa flavovirens, E. lata,
E. spinosa, Hypocrea citrina, Hypocrea crystalligena*, Hypoxylon fragiforme, H. howea-
num, H. macrocarpum®, H. petriniae, Nectria cinnabarina s. lato, Nemania serpens) és
13 korticioid (Hyphoderma cremeoalbum*, Lyomyces crustosus, L. sambuci s. lato,
Mutatoderma mutatum, Peniophora cinerea, Peniophorella pallida, P. praetermissa s.
lato, P. pubera*, Phanerochaete laevis*, Ph. sordida*, Ph. velutina, Steccherinum fimbri-
atum, Vuilleminia cystidiata*) taxont talaltunk, melyeket 0sszesen 15 nemzetségbe
soroltunk. Koziiliik hét (*) taxonra még nem talaltunk hazai hivatkozast.
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Wood-inhabiting pyrenomycetous and corticioid fungi in Budakeszi-erd6
(Buda Hills, Central Hungary)

Wood-inhabiting fungi play a fundamental role in the decomposition of deadwood.
Wood saprotroph polypores and agarics with fruiting bodies visible to the naked eye
(> 2 mm, “macrofungi”) can often be identified without using a light microscope or
applying DNA sequencing. In contrast, the corticioid (non-poroid, non-stereoid resupi-
nate basidiomycetes) and pyrenomycetous (perithecial ascomycetes) fungal species
mostly have micro-morphological characteristics complicating identification. Conse-
quently, they often represent an understudied group of wood-decaying fungi. How-
ever, they are also crucial decomposers in forests exhibiting a great species richness
on fine (< 5 cm in diameter) woody debris. Especially in managed forests where dead-
wood volume is often low, predominantly consisting of twigs and branches, less
suitable for fungi forming larger sporocarps. Corticioid and pyrenomycetous taxa have
rarely been studied in Hungary. Therefore, we aimed to collect corticioid and pyreno-
mycetous fungal taxa in Budakeszi-erd4. Budakeszi-erdd is a woodland near to Buda-
pest with a core area surrounding the point 47.509199 N, 18.949939 E within 800 m
radius harbouring oak and beech stands both being frequent forest types in Hungary.

We surveyed corticioid and pyrenomycetous fungi along 20, east-west-oriented
transects of 30 m. We sampled voucher specimens and identified them under a light
microscope. For each specimen, we recorded species identity, diameter, length, decay
stage, and bark cover of dead wood units and the position of fruiting bodies on the wood
(developed underneath, on top, or on the side).

Out of our 306 samples, we have identified 80 so far, found on 14 tree and shrub
species. We were able to identify 72 specimens to the species or species complex (sensu
lato) level and an additional 8 specimens to the genus level. Up to this point, we found
14 pyrenomycetous (Biscogniauxia nummularia, Diatrype decorticata, D. stigma, Eutypa
flavovirens, E. lata, E. spinosa, Hypocrea citrina, Hypocrea crystalligena*, Nectria Cinna-
barnia s. lato, Nemania serpens, Hypoxylon fragiforme, H. howeanum, H. macro-
carpum®, H. petriniae) and 13 corticioid (Efibula tuberculata, Hyphoderma cremeo-
album*, Lyomyces crustosus, L. sambuci s. lato, Mutatoderma mutatum, Peniophora
cinerea, Peniophorella praetermissa s. lato, P. pubera*, Phanerochaete laevis*, Ph. sor-
dida*, Ph. velutina, Steccherinum fimbriatum, Vuilleminia cystidiata*) taxa belonging
into 15 genera. We found no Hungarian references yet for seven taxa (*).
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Humanpatogén gombak molekularis azonositasa formalinban fixalt,
paraffinba agyazott szovetekben
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Az invaziv human gombafert6zések kezelésében a korokozo6 pontos ismerete az
adekvat terapia megvalasztasanak alapja. A klinikai diagnosztikaban ennek alapvetd
mddszere a tenyésztés alapu identifikacid. A tenyésztés azonban nem mindig végez-
het6 el vagy sikeres. A fert6zott szovetekbdl a patolégiai egységekben formalinban
fixalt, paraffinba agyazott (FFPE) mintak késziilnek, melyekbdl a gombaelemek kimu-
tatasa hematoxilin-eozin és specialis festésekkel megbizhat6, azonban a patogén agens
pontos meghatarozasa csak ritkan kivitelezhetd. Molekularis vizsgalattal viszont a hu-
man patogén gombak FFPE szovetekbdl is meghatarozhatok. Ezért az tjabb klinikai
iranyelvek ajanlasokat tartalmaznak a kérokozo gombak FFPE mintakbdl végzett DNS
alapt meghatarozasara.

Célunk volt a Dél-pesti Centrumkoérhaz - Orszagos Hematolégiai és Infektologiai
Intézet kozremiikodésével hazai beteganyagon bedllitani a patogén gombak FFPE
mintabol végzett molekularis diagnosztikajat a Semmelweis Egyetem Patolégiai és Ki-
sérleti Rakkutato Intézetében. Munkank soran a 2015 és 2024 kozotti id6szakbol szar-
mazd, 6sszesen 34 olyan FFPE blokkot hasznaltunk fel, melyekben a korszovettani lelet
gomba infekcidt irt le, emellett negativ kontrollként 16 gombaelemeket nem tartalmazé
mintat vizsgaltunk. Enzimes sejtfalemésztéssel kiegészitett DNS izolalasi protokollt
kovetGen négy jelentds opportunista humanpatogén gombacsoportra (Candida, Asper-
gillus, Pneumocystis és Mucorales) specifikus kvantitativ polimeraz lancreakci6t alkal-
maztunk, valamit az nrDNS internal transcribed spacer (ITS) szakaszat, illetve a Muco-
rales esetében a 18S rDNS egy szakaszat szekvenaltuk Sanger-féle mddszerrel. Az azo-
nositott szekvencidkat az ISHAM Barcoding Database és az NCBI GenBank adatbazi-
sokba deponalt referenciaszekvenciakkal vetettiik 6ssze.
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Molekularis vizsgalattal a gombaval fert6zott mintak 85%-4ban rendszertani
csoport (nemzetségbe és/vagy Mucorales rendbe tartozas) szintli azonositas, 73%-
aban nemzetség szintii, tovabba 47%-aban faj/fajkomplex szintli meghatarozas valt
lehet6vé. Az alabbi csoportokat mutattuk ki: Aspergillus sp., A. fumigatus komplex, A.
flavus komplex, A. nidulans komplex, Mucorales sp., Rhizopus sp., Rhizomucor sp.,
Cunninghamella sp., Lichtheimia ramosa, Candida sp., C. albicans, Alternaria sp., Scopu-
lariopsis sp. és Pneumocystis jirovecii. Egyes esetekben az eredmény hatast gyakorolt a
terapias dontésre, melyekbdl egy példat bemutatunk.

Munkank megalapozza a kérokoz6é gombak molekularis meghatarozasanak be-
vezetését intézetlink rutindiagnosztikai készletébe, igy hozzajarul a szévetmintabdl
torténd, tenyésztéstol fiiggetlen identifikacié hazai elterjedéséhez. Ez a nemzetkozi
ajanlasokhoz igazodva tAmogathatja a megfelel$ antifungalis terapia kivalasztasat.

Molecular identification of human fungal pathogens in formalin-fixed,
paraffin-embedded tissues

The exact knowledge of the pathogenic agent is fundamental to adequate treat-
ment of invasive human mycoses. Although culture-based identification remains ele-
mental in clinical diagnostics, it is not always feasible nor successful. Infected tissues
are normally transformed into formalin-fixed, paraffin-embedded (FFPE) samples at
pathological units. Hematoxilyn and eosin staining together with special staining
procedures of these samples allow for reliable detection of fungal structures, how-
ever, the precise identification of the fungal pathogen is seldom possible. Molecular
techniques, on the other hand, provide an opportunity to identify fungi in these
samples. Therefore, recent clinical guidelines include recommendations on DNA-
based identification of fungal pathogens from FFPE samples.

Our aim was to set up molecular identification of pathogenic fungi using FFPE
tissues from Hungary at the Department of Pathology and Experimental Cancer
Research of Semmelweis University in collaboration with the South-Pest Central
Hospital - National Institute of Hematology and Infectious Diseases.

We tested a total of 34 FFPE specimens from 2015 to 2024 that were histologically
positive for fungal elements together with 16 negative control specimens with no
microscopically detected fungi in them. Samples were subjected to a DNA isolation
protocol supplemented with enzymatic cell wall lysis followed by quantitative poly-
merase chain reactions specific to four groups of major opportunistic human pathogenic
fungi (Candida, Aspergillus, Pneumocystis and Mucorales). Sanger sequencing of the
nrDNA internal transcribed spacer (ITS) and Mucorales-specific sequencing of the
partial18S rDNA were also carried out. Retrieved sequences were compared with
reference sequences in the ISHAM Barcoding Database and NCBI GenBank for genus
or species identification.

Molecular identification to a taxonomical category level (genus level and/or
Mucorales order level), to genus level and to species/species complex was possible in
85%, 73% and 47% of cases, respectively. The following taxa were detected: Asper-
gillus sp., A. fumigatus complex, A. flavus complex, A. nidulans complex, Mucorales sp.,
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Rhizopus sp., Rhizomucor sp., Cunninghamella sp., Lichtheimia ramosa, Candida sp., C.
albicans, Alternaria sp., Scopulariopsis sp. and Pneumocystis jirovecii. In some cases, our
results made an impact on the therapeutic decision, one of which will be presented.

This work provides a basis for the establishment of molecular diagnostics of
mycoses in our institute and thus contributes to the spread of culture-independent
identification of fungal pathogens directly from tissue specimens in Hungary. This, in
line with international recommendations, can support the selection of appropriate
antifungal therapy.
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