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1. BEVEZETÉS 

 

A Botrytis cinerea egy világszerte jól ismert patogén gombafaj, amely több mint 1200 

gazdanövényt képes fertőzni, ezzel jelentős mezőgazdasági károkat okozva (Fillinger et al., 

2016). A szőlő (Vitis vinifera) esetében azonban az általánosan elterjedt szürkerothadás mellett 

a B. cinerea egy ritkább, ám annál jelentősebb rothadástípust indíthat el, a nemesrothadást. E 

folyamat során a szőlőbogyó vízvesztés következtében aszúbogyóvá töpped, amiből később 

magas minőségű aszúbor készül (Magyar, 2011). Az aszúszem keletkezéséhez számos 

környezeti faktornak teljesülnie kell, és világviszonylatban kevés szőlőtermő terület felel meg 

ezeknek. Ezek közül a legismertebbek a franciaországi Sauternes, a németországi Rajna-völgyi 

és Magyarországon a Tokaji borvidék területei. Kiemelkedő jelentőségű a Tokaji borvidék, 

ugyanis a Tokaji Aszú volt az első aszúbor, amelyet szándékosan nemesrothadásos szőlőből 

készítettek (Szabó, Török, 1867). Magyar (2011) aszúborokról szóló összefoglaló tanulmánya 

alapján a nemesrothadás folyamata során a Botrytis cinerea gombafaj ahelyett, hogy a szőlőbogyó 

nekrotikus elhalását okozná, összezsugorítja a szőlőbogyót, és megnöveli a bogyó 

nedvtartalmának cukorkoncentrációját, ezzel egy extrém ozmotikus környezetet létrehozva a 

szőlőbogyón belül. Az aszúszemekből további cukor hozzáadása nélkül készítenek első 

osztályú édes borokat, amely egyedülálló módszer az édesbor-készítés szempontjából a 

borászatban. Az aszúsodás kutatása során számos kísérlet volt a szürkerothadás és a 

nemesrothadás genetikai elkülönítésére. Ezek bebizonyították, hogy mindkét folyamat 

okozója ugyanazon gombafaj hasonló törzsösszetételű populációja (Botrytis cinerea), tehát a két 

rothadástípusra más magyarázatot kell keresni (Fillinger et al., 2016). A B. cinerea általi 

rothadások alakulására számos faktor hathat, mint az időjárás, a termőterület klimatikus és 

geológiai adottságai, valamint a szőlőbogyó mikrobiomja (Hegyi-Kaló et al., 2020). Ez utóbbi 

egyéb fonalasgombákat, élesztőgombákat és baktériumokat foglal magába. Az újgenerációs 

szekvenálást használó kutatások rávilágítottak, hogy az aszúborok mikrobiális diverzitása 

messze nagyobb, mint azt korábban gondolták (Hegyi et al., 2022, Otto et al., 2022). A 

kutatásom során a baktériumközösség összetételét vizsgáltam egészséges (H), szürkerothadt 
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(GR) és nemesrothadt (NR) bogyókon, valamint összehasonlítottam az egyes dűlők (Betsek, 

Szent Tamás, Úrágya) baktériumközösségeit is annak érdekében, hogy megvizsgáljam, van-e 

összefüggés a termőterület (terroir), illetve az egyes bogyótípusok és a szőlőbogyó 

baktériumközösségének összetétele között. A vizsgálatainkat mintagyűjtéssel kezdtem az 

említett dűlőkön, majd DNS-kivonást végeztem. Ezt követte a szekvenálás, amely 16S rRNS-

t kódoló DNS-régió amplikon szekvenálása volt Illumina platformon. Az így kapott amplikon 

szekvencia variánsokat (ASV) R programkörnyezetben adott szempontok szerint szűrtem, 

majd ökológiai statisztikai elemzéseknek vetettem alá. A baktérium ASV-ket hozzárendeltem 

egy adatbázis segítségével a baktériumnemzetségekhez, majd utánanéztem az egyes 

baktériumnemzetségek hatásának és borkészítésben betöltött lehetséges szerepének. Az 

eredmények azt mutatják, hogy a terroir jelentős mértékben meghatározza a 

baktériumközösség összetételét a szőlőbogyó esetében. A bogyótípusok baktériumközösségei 

között is eltéréseket találtunk a baktérium-ASV-k abundanciájában és gyakoriságában is. 

 

2. CÉLKITŰZÉS 

 

Kutatási projektünk fókuszában a botrytizáció során jelen lévő baktériumfajok állnak, és 

ezek szerepe a nemesrothadás kialakulásában. 

A nemesrothadás kialakulása olyan specifikus környezeti feltételeken múlik, mint a 

hőmérséklet, a napsütéses órák száma, az esőzések és a légmozgás. Ezek a külső hatások 

meghatározzák a szőlőbogyón található mikrobióta alakulását. Ennélfogva logikus 

feltételezés összefüggést keresni a botritizáció és a szőlőbogyó mikroorganizmusai között. 

A kutatás elsődleges célja a szőlőbogyó felületén és belsejében található baktériumok (ASV-

k) mennyiségének (ASV-k száma) és minőségének (lehetséges élettani funkciók) 

meghatározása egészséges (H), szürkerothadt (GR) és nemesrothadt (NR) bogyók esetében, 

valamint a három különféle dűlő [Betsek (B), Szent Tamás (S), Úrágya (U)] egészséges, 

szürkerothadt és nemesrothadt szőlőbogyóinak összehasonlítása, eltérések és hasonlóságok 

keresése a baktériummennyiségben és baktérium-összetételben. A különböző fázisú 

szőlőbogyók baktériumközösségének kutatása fontos lehet a Botrytis cinerea elleni 

biokontrollmódszerek fejlesztésében, a nemesrothadás háttérfolyamatainak 

feltérképezésében, ennélfogva a borkészítés mikrobiológiai aspektusának további 

megismerésében és a talált baktériumnemzetségekről való tájékozottság elmélyítésében. 

A kutatás során cél volt az ASV-k számának meghatározása egyes bogyótípusokon (H, 

GR, NR) és ezen ASV-k minőségi elemzése. Ezzel azt vizsgáltam, van-e összefüggés a 

szőlőbogyó állapota és a szőlőbogyó baktériumközösségének abundanciája között. 

Feltételezhető volt, hogy további összefüggés van a baktériumközösség fajgazdagsága 

(richness/alfa-diverzitás) és a bogyó típusa között. 

Fontos ökológiai kérdés, hogy a termőterület (terroir) hatással van-e a szőlőbogyó 

mikrobiomjára, és van-e kölcsönhatás az együtt előforduló baktériumnemzetségek között. 

A baktériumközösség minőségi és mennyiségi tulajdonságaiban elemeztem az eltéréseket a 

termőterület szempontjából is. 
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3. IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

 

3.1 A Botrytis cinerea mint növénypatogén gomba 

 

A Botrytis cinerea egy nekrotóf életmódú, generalista ascomycota gombafaj. A mezőgazdaságban 

leginkább a szürkerothadást okozó mikroorganizmusként tartják számon, amelynek 

jelenléte számos gazdanövényen (>1200) termésveszteséghez vezet (Fillinger et al., 2016). 

Korábban feltételezték, hogy a gomba patogén hatása az általa termelt sejtfalbontó 

enzimekben és nem szelektív toxinokban rejlik, azonban ezek a feltételezések a kutatások 

előrehaladásával nem bizonyultak elégségesnek a patogén hatás magyarázatára (Bi et al., 

2022). A fertőzés hátterében sokféle fertőzési mechanizmus áll, amelyek együttesen járulnak 

hozzá a szürkerothadás végbemeneteléhez (Bi et al., 2022). Habár rezisztencia nem érhető 

el a gazdák esetében, már vannak módszerek a fertőzés lelassítására (Elad et al., 2016). 

A szőlő (Vitis vinifera) esetében azonban a Botrytis cinerea kétféle rothadási folyamatot 

indukálhat. Az egyik a már említett szürkerothadás, amely jelentős mértékű 

termésveszteséghez vezet, valamint ritkább esetben, bizonyos speciális környezeti tényezők 

mellett egy másfajta rothadás zajlik le a B. cinerea általi fertőzés következtében: a 

nemesrothadás (Magyar, 2011). 

 

3.2 Mi a szürkerothadás? 

 

A szürkerothadás során a bogyó felületére kerülve a Botrytis cinerea csak korlátozottan képes 

az ép bogyóhéj elemésztésére, ezért a bogyó belsejébe a sztómákon, mikrorepedéseken és 

sérüléseken keresztül hatol be. Miután megtörtént a gazdanövénnyel való kontaktus 

kialakítása, három jól elkülönülő fázist figyelhető meg. Egy korai szakasz, amely alatt 

helyenkénti fertőzési gócok alakulnak ki, amelyek nem terjednek. Ezt követi a köztes fázis, 

mely során a mikrosérülések egyetlen lokális nekrotikus folttá alakulnak. A harmadik 

szakaszban a sérülés terjedni kezd, és kialakulnak a hifák (Bi et al., 2022). A korai szakasz 

során a gomba növényisejtfal-bontó enzimek és sejthalált indukáló fehérjék termelésével a 

nekrózis gyors elterjedését teszi lehetővé (Bi et al., 2022). Mindamellett, hogy a gomba a 

növény sejtjeinek pusztulását okozza, a növény antimikrobiális anyagai következtében a 

gombasejtek is pusztulnak. A túlélés érdekében a gomba antiapoptotikus anyagcsere-

útvonalakat használ. A sejtfal áttörését követően a gomba kontaktusba kerül a növény 

védelmi rendszere által termelt védelmi molekulákkal, amelyekkel szemben a B. cinerea 

fitotoxikus metabolitokat, virulenciafaktorokat és sejtfalbontó enzimeket termel (Aleu & 

Duran-Patron et al., 2002). Számos gomba által termelt fehérje és metabolit sejthalált 

indukál, de bizonyított, hogy ugyanezek egyes sejteknél programozott sejthalál elindításához 

is hozzájárulhatnak (Nakajima & Akutsu, 2014). A gomba által termelt toxinoknál fontos 

megemlíteni a botcinolide-ot és a botrydialt. Nakajima és Akutsu (2014) tanulmánya szerint 

ez a fertőzött szövetekben termelődik (Deighton et al., 2001), ahol klorózist és a sejtek 

összeomlását indítja el (Colmenares et al., 2002). 
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3.3 Mi a nemesrothadás? 

 

Magyar és Soós (2016) három fő kritériumot fogalmaztak meg a nemesrothadás 

kialakulásához: 1) megfelelő klíma és mikroklíma, 2) megfelelő szőlőtermés-alapanyag, 3) a 

szőlőbogyó teljes túlérettsége a Botrytis cinerea fertőzés idején (Magyar & Soós, 2016). 

Nemesrothadás esetében a gomba bogyón való megtelepedése után a növekedése az 

epidermisz külső rétegeire korlátozódik. Elemésztve a bogyóhéjat, a gomba által kémiai 

anyagok kinyerése történik a bogyóból, és anyagcseretermékek kibocsátása a 

nedvtartalomba. Az áteresztővé vált bogyóhéj és a napos-szeles időjárás együttesen lehetővé 

teszi a víz elpárolgását a bogyóból, ami a bogyó összezsugorodását és a nedvtartalom 

ozmotikus koncentrációjának többszörösére növekedését eredményezi. Ezt fokozza, hogy 

a túlérett szőlő elfásodott fürtkocsánya már nem képes a vízszállításra, a bogyó a 

dehidratáltság miatt töppedni kezd. Az aszúbogyó cukortartalma a Sauternes-borok 

esetében a 350 g/l-t éri el, de ha az összezsugorodás folyamata intenzív (mint például 

Tokajban), akár a ~700 g/l-t is elérheti (Magyar & Soós, 2016). A Botryis számos hidroláz és 

oxidáz aktivitású enzimet termel, amelyek képesek átalakítani a szőlő szöveteinek és a 

levének összetevőit (Magyar & Soós, 2016). A glükóz további oxidációja 

glicerinképződéshez vezet, ami hozzájárul a bogyók dehidratációjához (Magyar & Soós, 

2016). A nemesrothadt bogyó nitrogénvegyületeiben is történnek változások: az 

extracelluláris gombák által termelt enzimek megnövelik a szőlőbogyó nedvtartalmának 

fehérjekoncentrációját (Magyar & Soós, 2016). 

 

3.4 A szőlőbogyó mikrobiális közössége 

 

A mikrobiális ökológia tudományának fókusza az ökoszisztémák és azok kölcsönhatása a 

mikrobákkal, mikrobiális vektorokkal (Boddy and Wimpenny, 1992). A szőlőbogyó 

komplex mikrobiális ökológiai életközösséggel jellemezhető. Ebbe az életközösségbe 

tartoznak fonalasgombák, élesztőgombák, valamint baktériumok. Mindezen 

mikroorganizmusok különféle hatással vannak a borkészítés folyamatára (Barata et al., 

2012). Néhány faj a borkészítés során elpusztul, úgymint a parazita gombák és környezeti 

baktériumok, más fajok viszont képesek túlélni a borkészítés lépéseit, ezzel bekerülve a 

borászati termékbe. Ezt összefoglaló néven Wine Microbial Consortiumnak (WMC) 

nevezzük, amelybe azon mikrobák tartoznak, amelyek valamilyen hatással vannak a 

borminőségre (Barata et al., 2012). A szőlő egészségi állapota van az egyik legnagyobb 

hatással a mikrobiális ökológiai összetételre. Ez növekedést okozhat a szőlőbogyón jelen 

levő mikroorganizmusok számában, illetve diverzitásában (Barata et al., 2012). Ennélfogva 

a biotikus (pl.: rovarok, gombák, baktériumok, vírusok), abiotikus (pl.: időjárás) és 

szőlőtermesztési (pl.: fungicidek) tényezők hatása a szőlő mikrobiomjára ezek elsődleges 

károsító hatásától függ (Barata et al., 2012).  
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3.4.1 Szőlőbogyón előforduló mikroorganizmusok, fonalasgombák, élesztőgombák, 

baktériumok  

 

A szőlőhéj sérülése során a bogyó felületén található gombák és baktériumok számára 

elérhetővé válik a magas cukortartalmú szőlőlé. Ez kedvez a fermentatív életmódú ascomycota 

gombáknak, mint például a Pichia spp. és a Zygoascus hellenicus, de a borminőséget negatívan 

befolyásoló élesztőgombáknak is (pl.: Zygosaccharomyces spp. és Torulaspora spp.), és néhány 

ecetsavbaktérium-nemzetségnek is (Gluconobacter és Acetobacter) (Barata et al., 2012). Az 

élesztőgombákkal ellentétben a szőlőbogyó bakteriális életközössége kevésbé kutatott 

terület (Magyar & Soós, 2016). A szőlőnövény és a szőlőtermés számos betegségnek kitett 

a hosszú vegetációs periódus során (kb. 100 nap). A legismertebbek ezek közül a Plasmospara 

viticola okozta peronoszpóra, a lisztharmat (Erysiphe necator) és a szürkerothadás (Botrytis 

cinerea), ezek elterjedése növényvédőszerek használatával elkerülhető (Barata et al., 2012.). A 

szőlőn szaprofita penészgombák is előfordulhatnak, amelyekhez rothadások és mikotoxin-

termelés köthetők, mint a Cladosporium spp., Aspergillus spp., Penicillium spp. (Barata et al., 2012). 

A baktériumfajokat nézve az ecetsav-baktériumok (pl.: Gluconobacter, Acetobacter) 

elszaporodása veszélyt jelenthet a szőlőre (savanyú rothadás) és a borminőségre is, de ezek 

kontrollálhatóak a borkészítésben (Barata et al., 2012). Barata és munkatársai (2012) 

tanulmányukban leírták, hogy a tejsavbaktériumok (pl.: Oenococcus o., Lactobacillus spp. és 

Pediococcus spp.) fiziológiai sokszínűsége miatt nem sikerült bizonyítható következtetéseket 

levonni a borkészítésben betöltött szerepükről. Jelenlétük ronthat a borminőségen, főként 

a magas pH-val rendelkező borok esetében, félresikerült ízt okozhatnak vagy biogén aminok 

termelésére is képesek (Arena et al., 2011, Capozzi et al., 2011, Pan et al., 2011). Barata és 

társai (2012) kutatásukban számos baktériumnemzetséget találtak a szőlőbogyón, amelyek 

ártalmatlannak, kommenzális fajoknak bizonyultak. Ezek az Acinetobacter spp., Curtobacterium 

spp., Pseudomonas spp., Serratia spp., Enterobacter spp., Enterococcus spp., Bacillus spp., és 

Staphylococcus spp. voltak. Általánosan elterjedt baktériumfajok is megtalálhatóak a 

szőlőbogyón szennyeződés hatására a szőlő környezetéből (Barata et al., 2012). A Bacillus 

thuringiensis, amely biokontrollágensként használatos, szüretkor nagy mennyiségben 

előfordulhat (Fleet, 2003). A Drosophila rovar által terjesztett élesztőgombák és ecetsav-

baktériumok indukálhatják a savanyú rothadást (Barata et al., 2012). A Lactiplantibacillus 

plantarum tejsavbaktériumot a Drosophila simulans szervrendszeréből sikeresen kimutatták egy 

borászatban gyűjtött mintából (Groenewald et al., 2006). Madarak csőréről és 

emésztőrendszeréből izoláltak szőlőt szennyező mikroorganizmusokat, mint a Hanseniaspora 

uvarum (Francesca et al., 2010). A szőlőtermés aszúsodása során egyes szaprofita gombák is 

megjelentek, ilyenek a Penicillium és Aspergillus fajok (Magyar, 2011). A nemesrothadt szőlő 

élesztőközösségét tekintve a Starmerella bacillaris (korábban Candida zemplinina) az egyik 

legérdekesebb faj, amelyet a Tokaji borvidéken azonosítottak, abundanciája a szüret utáni 

tárolás alatt különösen emelkedik (Magyar & Soós, 2016). A Starmerella bacillaris a 

fermentáció alatt fontos szerepet tölthet be, és figyelemreméltó tulajdonságokkal 

rendelkezik, mint a cukortolerancia, a jó glicerintermelő képesség, a közepes vagy alacsony 

ecetsavtermelés és a sajátos aromaprofil (Magyar & Soós, 2016). Az aszús szőlőn továbbá 

megtalálhatók a Zygosaccharomyces bailii, Hanseniaspora species, Metschnikowia pulcherrima és a 
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Candida lactis-condensi, Issatchenkia spp. vagy Kluyveromyces dobzhanskii élesztőgombák, amelyek 

szintén cukortoleráns taxonok, és hatnak a fermentációra (Magyar & Soós, 2016). Az 

élesztőgombákkal szemben a nemesrothadt szőlőn megtalálható baktériumokról sokkal 

kevesebb adat áll a kutatók rendelkezésére. Botritizáció során bizonyos esetekben az 

ecetsav-baktériumok domináns szerepet játszanak a szőlőn, amelyek ugyan elsősorban a 

negatív, ecetesedést okozó hatásukról ismertek, de az ecetsav kis mennyiségben pozitívan 

hathat a bor sav-cukor egyensúlyára és bizonyos borászati termékek jellemző aromájának 

kialakulására (Sponholz, 1993). Olaszországi, passito borok készítésekor felhasznált 

dehidratált szőlőbogyók baktériumközösségének vizsgálatakor a Bacillus, Brevibacillus, 

Curtobacterium, Micrococcus, Pseudomonas és Staphylococcus taxonok bizonyultak dominánsnak 

(Lorenzini & Zapparoli, 2020). Különféle baktériumok egyes törzsei (pl.: Bacillus, 

Pseudomonas, Ralstonia, Streptomyces és Gluconobacter) antagonista hatásúak lehetnek 

szőlőpatogénekkel szemben, ezek több tanulmányban leírt módon azonosíthatók voltak a 

szőlőkön a szüretelést követően (Lorenzini & Zapparoli, 2020). 

 

3.4.2 A mikrobiális közösségeket vizsgáló molekuláris módszerek: klasszikus 

mikrobiológia, szelektív táptalajok, DNS alapján, metabarcoding, ASV-koncepció 

 

A mikrobiális közösségek vizsgálatára klasszikus és modern módszerek egyaránt 

rendelkezésre állnak. A klasszikus módszerek általában tenyésztéses úton izolálják a 

különböző gombákat vagy baktériumokat, amelyekből aztán morfológiai azonosítással vagy 

taxonómiai meghatározást lehetővé tevő lókuszok szekvenálásával lehet következtetni a 

mikrobaközösség összetételére. Ezek a módszerek ugyan taxonómiailag pontos azonosítást 

tesznek lehetővé, azonban a nagy számosságú közösségek esetén csak korlátozottan 

használhatók, illetve a tenyésztéses módszerek a tenyészthető mikrobákra korlátozódnak 

(Green & Goldman, 2021). Az újgenerációs szekvenáláson alapuló módszerek lehetővé 

teszik a mikrobaközösség átfogó vizsgálatát, ám ennek a módszernek is vannak korlátai 

(Lundberg et al., 2013). Manapság a legelterjedtebb amplikonszekvenáláson alapuló módszer 

a baktériumközösségek vizsgálatára a 16S rRNS-t kódoló régió PCR-reakcióban történő 

felszaporítása és az amplikonkönyvtár Illumina platformon történő szekvenálása (Pichler et 

al., 2018). A módszer lényege, hogy a begyűjtött környezeti mintából teljes DNS-kivonást 

végzünk, melyhez manapság számos kivonó kit rendelkezésre áll (Claassen et al., 2013). A 

kivont DNS-ben található 16S régiót kódoló szakaszt PCR-reakcióban felszaporítjuk, amihez 

olyan primer párt alkalmazunk, amely ún. barcode-dal jelölt, ez a barcode mintánként eltérő 

(Caporaso et al., 2011). Az amplikonokat aztán Illumina platformon szekvenáljuk, majd a 

kapott szekvenciakönyvtárakat a barcode alapján szétválogatjuk mintákra. Ezek aztán 

szekvencia-adatbázisokba rendezhetők, melyeket bioinformatikai módszerekkel 

feldolgozhatunk és azonosíthatunk. Több tanulmány is született ezekről a módszerekről, a 

manapság leginkább használatos az ASV-módszer, amely a kapott szekvenciákat a 

különbözőségük alapján szekvenciavariánsokba csoportosítja, majd a szekvenciavariánsokat 

mint hipotetikus taxonokat kezeli a továbbiakban (Joos et al., 2020). 
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4. ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK 

 

4.1 Mintagyűjtés 

 

A mintavételhez három különböző dűlőn található szőlőültetvény szolgált alapul. 

Mindhárom Mád falu határában található: a Betsek- (B), a Szent Tamás- (S) és az Úrágya- 

(U) dűlők. A mintagyűjtésül szolgáló parcellák a mádi Szepsy Kft. tulajdonában vannak. E 

három dűlőt különféle geológiai és klimatikus tulajdonságok jellemzik. A Betsek-dűlő a 

környékbeli első osztályú termőterületek közül is kimagasló minőségűként elismert, a 

jellemző talajtípus az andezit és a törmelékes agyag. A növényvédelem szempontjából a 

területen nem használtak szerves vagy műtrágyát az elmúlt 20 évben, az Integrated Pest 

Management (IPM) az alkalmazott eljárás a területen, amely kontakt és szisztemikus hatású 

növényvédelmi készítményekkel való kezelést jelent. A másik két dűlő talaja és klímája 

hasonló, ám jellemzően a Tokaji borvidékre mezoszkopikus skálán különbségek találhatók 

az egyes dűlők talajösszetétele és éghajlati kitettsége szerint. A borvidék domborzati 

kialakulását meghatározó vulkanikus folyamatok olyan ásványkialakulási mechanizmusokat 

idéztek elő, amelyek 10 m-es skálán is változatos talajt eredményeztek, ám a talaj alapvetően 

borvidéki szinten hasonló, amit a három kiválasztott dűlő jól reprezentál. 

Mindegyik dűlőről háromféle bogyótípust gyűjtöttem: egészséges (H), szürkerothadt 

(GR) és nemesrothadt (NR) bogyókat furmint fajtájú szőlőkről. A mintagyűjtés 2022 

szeptemberében történt, 5 ismétléssel. 50 ml-es steril centrifugacsövekben, a helyszínen 

folyékony N-nel való fagyasztás után szárazjégen szállítottuk a bogyómintákat. Ezeket a 

szállítást követően a feldolgozásig ultramély fagyasztóban tároltuk. 

 

4.2 DNS-kivonás 

 

A mintafeldolgozást a területen szokásos módszertan szerint végeztem (Geiger et al., 

2022). A mintafeldolgozás első lépése a fagyasztott szőlőbogyók steril dörzsmozsárban 

folyékony nitrogén alatt való porítása volt. Ezt követte a DNS-kivonás, ami DNeasy Plant 

Mini Kit (Qiagen Gmbh., Hilden, Németország) segítségével történt. Ennek lépései: 1) 

DNS-molekulák lízise, kicsapása a mintából; 2) a minta centrifugálása a QIAshredder 

oszlopon keresztül; 3) etanol hozzáadása; 4) DNS-molekulák adszorpciója a DNeasy 

membránhoz; 5) öblítés; 6) feloldás. A folyamat végterméke a tiszta DNS, melynek 

minőségét Nanodrop 2000 (Thermo Fischer Scientific, Waltham, Massachusetts, USA) 

spektrofotométerrel ellenőriztem. A DNS-koncentráció akkor volt megfelelő, ha elérte az 

50 ng/µl minimumhatárt. 

 

4.3 Szekvenálás 

 

Esetünkben a kivont DNS szekvenálását egy külső cég végezte, a Eurofins BIOMI Kft., 

akik újgenerációs DNS-amplikon-szekvenálást alkalmaztak Illumina Miseq platformon. A 
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DNS-mintáink esetében az rRNS 16S régiót kódoló DNS-szakasz amplikonszekvenálása 

történt, 515F–806R primer pár felhasználásával (Caporaso et al., 2011). 

 

4.4 Az adatok feldolgozása 

 

A kapott nyers szekvenciaadatokat először szűrésnek vetettem alá, majd alapvető statisztikai 

elemzéseket végeztem rajtuk, ezt R statisztikai környezetben, R Studio felhasználói felületen 

tettem meg (R version 4.3.3, R Studio „Angel Food Cake” 2024.02.29). Az elemzés 

Bioconductor (1.30.22) csomagon keresztül a Dada2 (1.16) amplikonszekvencia-készítő 

programmal történt (Callahan et al., 2016). A kiindulási adataim párosított végű, fasta 

fájlokká alakított Illumina-szekvenciák voltak, amelyekről a nem biológiai szekvenciák 

(adapterek és primerek) a demultiplexálás során eltávolításra kerültek. A szűrés során 

ellenőriztem a szekvenciaadatok minőségét, trimmelést végeztem az adatokon az 

alacsonyabb minőségű olvasatok végeinek eltávolításához mind a forward (F), mind a 

reverse (R) readek esetében. Ezt követte a hibaráták megalkotása és a denoising az alacsony 

minőségű/hibás adatok kiszűréséhez (F és R szekvenciáknál egyaránt), majd a ’Merging’ 

során a forward és reverse szekvenciák párosítását végeztem el, ahol a követelmény az volt, 

hogy a readek legalább 12 bázispárja összeilleszkedjen, és ebben a régióban a szekvenciák 

megegyezzenek. Azokat a párokat, amelyek ezeknek a követelményeknek nem feleltek meg, 

eltávolítottam. Az így kapott amplikonszekvencia-variánsokat táblázatba rendeztem, és 

eltávolítottam a kimérákat a szekvenciákról. Az adatok szűrésénél az utolsó lépés a szűrt 

adatok megjelenítése, így megkaptam azokat az ASV-ket, amelyek minden szűrési 

szempontnak megfeleltek (280 db ASV). A kapott 16S rRNS ASV-ket a Silva (SILVA verzió 

138.1, Quast et al., 2012) bakteriális taxonómiai adatbázis segítségével BLAST-oltam, így 

megkaptam, hogy az adott szekvenciavariánsok mely baktériumnemzetséghez tartoznak. 

Nagyon fontos kiemelni a szűrési lépésnél, hogy a minták növényi minták, így nagyszámú 

mitokondriumot és kloroplasztiszt tartalmaznak, amelyek a 16S amplikonszekvenálás során 

mint „szennyezők” kerülnek kiértékelésre. Az adataink közül ezért taxonómiai azonosítást 

követően eltávolítottuk a Chloroplast osztályba és Rickettsiales rendbe sorolt ASV-ket. 

Technikai szűrést is végeztem, azaz a 10-nél kisebb abundanciájú ASV-ket szintén 

elimináltam (Joos et al., 2021). 

 

4.4.1 Adatok elemzése 

 

Az adatok elemzésénél elsősorban a kapott ASV-k abundanciáját (gyakoriság) és richnessét 

(fajgazdagság, alfa-diverzitás) vizsgáltam a különböző bogyótípusok és mintagyűjtési helyek 

szempontjából. Az elemzéseket a szokásos R programcsomagokkal végeztem (vegan, 

ggplot, Geiger et al., 2022). Később irodalmi kutatást végeztem az adott 

baktériumnemzetségek lehetséges szerepéről a szőlőbogyó baktériumközösségében. A 

bogyótípusok és a dűlők abundancia- és richnesselemzéséhez Bray–Curtis-távolságmetrikán 

alapuló NMDS-ordinációs módszert használtam, majd a változók közötti eltéréseket 

PerMANOVA permutációs többváltozós varianciaanalízissel emeltem ki. 
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5. EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSÜK 

 

5.1 A különböző szőlőbogyótípusok baktériumközössége 

 

A DNS-metabarkódolás során 1084 ASV-t kaptam eredményül, melyek száma a 

kloroplasztis-, mitokondrium- és technikai szűrés után 280-ra csökkent, ezek közül a Silva 

adabázis 130 egyedi baktériumnemzetséget azonosított.  

 
1. ábra: Az ábrákon a különböző bogyótípusok és dűlők esetében gyűjtött minták 

baktériumközösségének abundancia- és fajgazdagság-eloszlásai láthatók. 

A függőleges tengelyek az A és C ábra esetében az abundancia összegét (abundance), a B és 

D ábra esetében a fajgazdagságot (Richness), azaz az alfa-diverzitást mutatják. A vízszintes 

tengelyen a kategóriafeliratok mellett (H – egészséges, NR – aszú, GR – szürkerothadt; 

Betsek, SzTamas – Szent Tamás, Uragya – Úrágya) a párosított Wilcoxon-tesztek által 

szignifikánsan különbözőnek becsült csoportok jelölése látható kisbetűkkel. A dobozok 

színei a többi ábrával egységes módon pusztán a jobb érthetőséget segítik. 

 

Az első ábrán (1. ábra) a háromféle bogyótípus és a háromféle dűlő közötti, a 

baktériumközösségi adatok alapján meghatározott mennyiségi különbségek látszanak. Az 

ábrán a Wilcoxon-teszt alapján kapott p-érték szerinti szignifikáns különbséget a minták 

közt az „(a)”, „(b)” és „(c)” jelölések mutatják, ahol ezek hiányoznak, nincs a minták közt 

szignifikáns különbség (p > 0,05). Az 1/A részről a bogyótípusokon talált baktériumok 

teljes abundanciáját olvashatjuk le. Ez alapján a szürkerothadt (GR) és nemesrothadt (NR) 

bogyók szignifikáns különbséget (p < 0,05) mutatnak az egészséges (H) bogyóval szemben. 
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Az 1/C panel az egyes dűlőkön talált baktériumok abundanciáját mutatja. Ebben az esetben 

szignifikáns eltérés (p < 0,05) a Betsek (B) -dűlő abundanciájában volt. Az 1/B és 1/D 

panelek a bogyótípusok és dűlők alfa-diverzitásának (richness/fajgazdagság/minőségi 

összetétel) különbségeit ábrázolják. Az 1/B rész demonstrálja, hogy nincs szignifikáns 

eltérés, de az egészséges és nemesrothadt bogyóknál nagyobb diverzitású a 

baktériumközösség annak ellenére, hogy a szürkerothadt bogyóban volt a legmagasabb az 

abundancia. Az 1/D panelen a dűlők alfa-diverzitásukban szignifikánsan különböznek 

(p < 0,05) egymástól. 

 

5.2 NMDS 

 
2. ábra: A minták eloszlása NMDS-ordináció alapján, zöld színnel az egészséges bogyótípus, 

sárgával a nemesrothadt bogyótípus, szürkével a szürkerothadt bogyótípus eloszlását láthatjuk. A 

színek leghalványabb árnyalatával jelölt pontok a Betsek-, a közepesen halvány a Szent Tamás-, a 

legsötétebb pedig az Úrágya-dűlő mintáit jelölik. Az ábrafeliratban a Phase a bogyótípusok, a Cru 

pedig a mintavételi helyek szerinti modellek PERMANOVA-eredményeit mutatják, méghozzá az 

R2- (Rsq) és a p-értéket. 

 

Az abundanciával kapcsolatos elemzések után a baktériumközösség összetételének 

vizsgálatára is sor került. Erre egy Bray–Curtis-távolságmetrikán alapuló többváltozós 

ordinációs diagramot (NMDS) készítettem, ez látható a 2. ábrán. A közösségbeli eltérések 

kvantifikálása a mintatípusokban permutációs többváltozós ANOVA-modellel történt. 

Ezen eredmények alapján a minták elkülönülését a bogyótípus 11,7%-ban határozza meg, 

míg a dűlő 7,7%-ban (p =< 0,001). 
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5.3 A baktériumközösségek előfordulása a különböző dűlőkben és különböző 

bogyótípusokon 

 

5.3.1 A dűlők baktériumközössége 

 

A 3. ábrán a Betsek-dűlőben előforduló baktériumtaxonok láthatók, melyek a következők: 

Gluconobacter, Cutibacterium, Zymobacter, Asaia, Leuconostoc, Candidatus Brownia, Vagococcus, 

Acinetobacter, Sphingomounclassifieds, unclassified Enterobacterales és Enhydrobacter. Az ábrán jól 

látható, hogy az Acinetobacter, Asaia és Leuconostoc nemzetségek szerepelnek nagyobb 

előfordulással ábrázolva, melyek közül az Acinetobacter és Leuconostoc nemzetségek jelentős 

borászati szerepet töltenek be. Az Acinetobacter fajok az ecetsavtermelésben jeleskednek, ami 

a GR bogyótípus esetében nem meglepő, hiszen ezen bogyótípus nem alkalmas borászati 

termék előállítására, bekerülve az alapanyagba kifejezett borhibát okoz (Brischetto et al., 

2024). Az NR bogyótípus esetében is jelentős mennyiségben vannak jelen Acinetobacter fajok, 

ami szintén lehetséges, bár az erjedés folyamán nem nyernek teret a magas cukor- és 

alkoholtartalmú közegben, mégis az NR bogyótípusból készülő aszúborok termékleírása 

szerint magasabb illósavtartalom megengedett (Soós et al., 2019). A Leuconostoc fajok pedig 

az almasavbontásban játszhatnak szerepet a borkészítés során (König & Fröhlich, 2017). 

 
3. ábra: A Betsek-dűlő baktériumközössége a három különböző bogyótípuson.  

Az ábrán látható jelölések szerint a GR (szürkerothadt), az NR (nemesrothadt), a H (egészséges) a 

különböző bogyótípusokat jelölik, a B betű pedig a Betsek-dűlőt jelöli. Az ábrán látható ötszögek 

mérete arányos az előfordulási gyakorisággal. 

 

A 4. ábra mutatja be az Úrágya-dűlő baktériumközösségét, ahol látható, hogy többféle 

baktériumtaxon szerepel a Betsek-dűlőben előfordulókhoz képest. Az elemzéseim alapján 

az alábbi baktériumtaxonokat azonosítottam az Úrágya-dűlőben: Gluconobacter, Cutibacterium, 
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Bacillus, Zymobacter, unclassified Neisseriaceae, Lawsonella, Corynebacterium, Staphylococcus, 

Wolbachia, Asaia, Candidatus Brownia, Peptoniphilus, Escherichia-Shigella, Acinetobacter, Paracoccus, 

Sphingomouclassifieds, Enhydrobacter, Rickettsia és Methylocella. A fent leírtak közül nagy arányban 

fordulnak elő a szőlőbogyótípusokon a Zymobacter, Bacillus, Staphylococcus, Lawsonella, 

Corynebacterium, Wolbachia, Neisseriaceae és Gluconobacter nemzetségek. A Bacillus nemzetség 

növekedésgátló aktivitással bír a B. cinerea és C. gloeosporioides ellen iturin-A 

biokontrollvegyület-termelés következtében (Furuya et al., 2011). A Staphylococcus 

abundanciája IPM hatására növekedhet a szőlőbogyóban (Vaghari et al., 2023), de humán 

patogén fajok is tartoznak ebbe a taxonba (Yousaf et al., 2014). A Corynebacterium és 

Wolbachia taxonokról nem találtam forrást, ahol szőlőbogyón detektálták, de az utóbbi a 

rovarok 60%-ával endoszimbionta (Moussa et al., 2020). 

 

 
4. ábra: Az Úrágya-dűlő baktériumközössége a három különböző bogyótípuson.  

Az ábrán látható jelölések szerint a GR (szürkerothadt), az NR (nemesrothadt), a H (egészséges) a 

különböző bogyótípusokat jelölik, az U betű pedig az Úrágya-dűlőt jelöli. Az ábrán látható 

ötszögek mérete arányos az előfordulási gyakorisággal. 

 

Az 5. ábrán mutatom be a Szent Tamás-dűlő baktériumközösségét, amely 16 különböző 

taxont foglal magába. A taxonok között a jelentősebb nemzetségek közé tartozik a 

Gluconobacter, Zymobacter, Corynebacterium és Cutibacterium. Az Úrágya-dűlő esetében szintén 

nagy arányban fordultak elő a Gluconobacter, Zymobacter és Corynemacterium nemzetségek, míg 

a Betsek-dűlő esetében szintén előfordultak, de alacsonyabb arányban. Az illósavtermelés 

szempontjából jelentős baktériumnemzetség, a Gluconobacter, ezen dűlő 

baktériumközösségében is nagy szerepet játszik. A Cutibacterium is megtalálható mindhárom 

dűlő esetében, de a Szent Tamás-dűlőben nagyobb arányban fordul elő. A Cutibacterium 

nemzetség egyes fajai a szőlőben gyakran endofita módon vannak jelen, és korábban 

kimutatták, hogy bizonyos illékony vegyületek metabolizmusában játszhatnak szerepet 

(Martins et al., 2024).  
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5. ábra: Az Szent Tamás-dűlő baktériumközössége a három különböző bogyótípuson.  

Az ábrán látható jelölések szerint a GR (szürkerothadt), az NR (nemesrothadt), a H (egészséges) a 

különböző bogyótípusokat jelölik, az „S” betű pedig a Szent Tamás-dűlőt jelöli. Az ábrán látható 

ötszögek mérete arányos az előfordulási gyakorisággal. 

 

 

5.3.2 Az egyes bogyótípusok baktériumközössége 

 

A 6. ábrán különböző termőhelyekről gyűjtött szürkerothadt bogyók baktériumközössége 

látható. A legnagyobb mennyiségben a Gluconobacter taxon (sárga) előfordulása látható, 

valamint nagy arányban fordulnak elő a Zymobacter, Cutibacterium, Lawsonella nemzetségek. A 

Gluconobacter taxonba ecetsavtermelő baktériumok tartoznak (Navarro et al., 2013). A 

korábbi kutatásokból kiderül, hogy a Gluconobacter baktériumok illóanyagai gátolják a Botrytis 

cinerea növekedését (Delgado et al., 2021), és növelik az aszúbogyóból készült must SO2-

megkötő képességét glükonsav-, 5-oxofruktóz-, dihidroxiaceton-termelés következtében 

(Barbe et al., 2001). A Zymobacter taxont korábban főként szüret után azonosították szőlőn 

(Awad et al., 2022). A Cutibacterium fajok jelenléte összefüggésbe hozható a napsugárzásnak 

való kitettséggel és a magas átlaghőmérséklettel (Ding et al., 2024), és a szőlőtermés 

Kitozán-kezelésének hatására megemelkedhet az abundanciájuk a bogyókon (Miliordos et 

al., 2022). Tudomásunk szerint az általunk vizsgált adatbázisok alapján a Lawsonella 

nemzetséget még nem detektálták szőlőbogyón. 
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6. ábra: A szürkerothadt bogyó (GR) baktériumközössége a három különböző dűlőn.  

Az ábrán látható jelölések szerint a GR  a szürkerothadt bogyót jelöli, a GRB a Betsek-dűlő 

szürkerothadt bogyóira, a GRU az Úrágya-, a GRS a Szent Tamás-dűlő szürkerothadt bogyóira 

vonatkozik. Az ábrán látható ötszögek mérete arányos az előfordulási gyakorisággal. 

 

A 7. ábrán a nemesrothadt bogyón azonosított baktériumtaxonok láthatók. Itt is a 

Gluconobacter nemzetség mutatta a legnagyobb abundanciát. Ezt követték a Cutibacterium, a 

Zymobacter, az unclassified Neisseriaceae, a Lawsonella és a Corynebacterium nemzetségek. 

Előfordultak még a Staphylococcus, Wolbachia, Asaia, Leuconostoc, Candidatus Brownia, 

Peptoniphilus, unclassified Aerococcus, Apilactobacillus, Lonsdalea, Acinetobacter, Sphingomonas, 

Rickettsia taxonok. Az Asaia ecetsavtermelő baktériumnemzetség, dél-ausztrál szőlőkön 

detektálták, legnagyobb számban egészséges és gombás fertőzéssel megfertőzött szőlőkben 

volt jelen (Mateo et al., 2014). Ezen nemzetség egy faja, az Asaia siamensis Tempranillo borok 

tejsavas erjedése közben jelen volt (Ruiz et al., 2010). A Candidatus Brownia a gyökér 

lisztbogarak obligát szimbiontája (Choi et al., 2024), de szőlőbogyón tudomásom szerint még 

nem találták meg. A Peptoniphilus nemzetséget Kínában azonosították szőlőbogyó külső 

felszínén, pozitív korrelációt mutatott a Gallicola és a Bacteroides taxonokkal, valamint a Pichia 

taxonnal (Xu et al., 2022). Az Aerococcus taxonba tejsavbaktériumok tartoznak, ezeket főleg 

rothadt szőlőkön azonosították (Lleixà et al., 2018). Az Apilactobacillus taxonhoz tartozó 

Apilactobacillus kunkeei általában lassú lefolyású vagy megakadt fermentációból izolálható 

(Edwards et al., 1998). A Lonsdalea fajok közül a Lonsdalea populi spirálfűz növénynél 

kéregrákot okoz (Li et al., 2019), viszont erről a nemzetségről sem találtam olyan kutatást, 

ahol szőlőről azonosították volna. Az Acinetobacter a Botrytis cinerea direkt antagonistája, 

valamint a szőlőnövény védekezőmechanizmusait is képes indukálni Botrytis cinerea ellen 

(Trotel-Aziz et al., 2008). A Sphyngomonas nemzetségről kiderült, hogy túlélik a botritizált bor 

fermentációját, de hatásuk az aszúborra egyelőre ismeretlen (Bokulich et al., 2013), egy másik 
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kutatásban a Botrytis-fertőzés növelte ennek a nemzetségnek az abundanciáját a borban 

(Bubeck et al., 2020). Továbbá a Sphingomonas nemzetség dohánylevelekben polyfenolok 

bontására is képes volt, klorogénsav köztesterméket eredményezett (fontos aromaprekurzor) 

(Feng et al., 2018). Egyes Rickettsia fajok/rickettsiaszerű organizmusok (Rickettsia-like-

organisms) számos növénybetegséggel összefüggésbe hozhatók (Alma et al., 2008). 

 
7. ábra: A nemesrothadt bogyó (NR) baktériumközössége a három különböző dűlőn.  

Az ábrán látható jelölések szerint az NR a nemesrothadt bogyót jelöli, az NRB a Betsek-dűlő 

nemesrothadt bogyóira, az NRU az Úrágya-, az NRS a Szent Tamás-dűlő nemesrothadt bogyóira 

vonatkozik. Az ábrán látható ötszögek mérete arányos az előfordulási gyakorisággal. 

 

A 8. ábra az egészséges szőlőbogyó baktériumközösségét ábrázolja. A Gluconobacter, 

Cutibacterium, Bacillus, unclassified Neisseriaceae és Staphylococcus fajok ezesetben is dominálnak a 

bogyón. Az Escherichia-Shingella nemzetség tagjai is megtalálhatók, ezek között vannak 

növekedés serkentő fajok, valamint lignin degradáló fajok, amelyek egy korábbi kutatásban 

elsősorban szőlő gyökértörzsén fordultak elő (Vink et al., 2021), de élelmiszer-eredetű humán 

és állati patogén fajokkal is rendelkezik ez a nemzetség (Šikuten et al., 2020). Az 1174-901-12 

taxont Ausztriában P. viticola (peronoszpóra) ellen kevésbé rezisztens szőlőkön találták meg 

(Wicaksono et al., 2023). A Paracoccus nemzetség jelenléte szőlőben szignifikánsan korrelál az 

„organic pest management”-tel (Campisano et al., 2014). Egy Enhydrobacter nemzetséghez 

tartozó baktérium, az Enhydrobacter aerosaccus a Colletotrichum capsici, a Fusarium solani, 

a Phytophthora capsici és a Colletotrichum gloeosporioides patogén gombafajok 

micéliumnövekedésének gátlását okozzák (Weisskopf, 2013). A Methylobacterium-

Methylorubrum nemzetségről egy kutatásban azt feltételezik, hogy a P. viticola antagonistája, 

valamint a Candidatus phytoplasma (szőlősárgulás okozója) növekedését gátolja (Nityagovsky et 

al., 2024). 
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8. ábra: Az egészséges bogyó (H) baktériumközössége a három különböző dűlőn.  

Az ábrán látható jelölések szerint a H az egészséges bogyót jelöli, a HB a Betsek-dűlő egészséges 

bogyóira, a HU az Úrágya-, a HS a Szent Tamás-dűlő egészséges bogyóira vonatkozik. Az ábrán 

látható ötszögek mérete arányos az előfordulási gyakorisággal. 

 

5.4 A talált baktériumnemzetségek lehetséges hatása 

 

A nemzetségek, amelyek minden bogyótípuson és az összes termőterületen előfordultak, a 

Gluconobacter és a Cutibacterium voltak. A Gluconobacter nemzetség ecetsavtermelő 

baktériumokat foglal magába (Navarro et al., 2013). A Gluconobacter hatással van az alkoholos 

erjedésre a borkészítés során, képes befolyásolni a borok glükóz-, fruktóz-, etanol-, glicerin-, 

acetaldehid-, etil-acetát-, izo-amil-alkohol- és szervessav-tartalmának koncentrációját 

(Drysdale & Fleet, 1989). A Gluconobacter fajok az aszúbogyóból készült must kémiáját is 

megváltoztathatják, mivel glükonsav, 5-oxofruktóz, dihidroxiaceton termelésének 

következtében megnövelik a must SO2-megkötési kapacitását (Barbe et al., 2001). Egy 

további kutatás a Gluconobacter szerves illóolajairól megállapította, hogy gátolják a Botrytis 

cinerea növekedését (Delgado et al., 2021). 

A Cutibacterium taxonhoz tartozó fajok jelenléte a szőlőn összefüggésbe hozható a magas 

hőmérséklettel és a napsugárzásnak kitettséggel (Ding et al., 2024), és Kitozán-kezelés 

hatására is megemelkedhet a mennyiségük a szőlőbogyón (Miliordos et al., 2022). A 

szőlőben gyakran endofita módon vannak jelen, és kimutatták, hogy bizonyos illékony 

vegyületek metabolizmusára lehetnek hatással (Martins et al., 2024). 

A Zymobacter nemzetség, az egészséges bogyó kivételével, minden bogyótípuson és dűlőn 

azonosításra került. Ezt eddig nagyobb mennyiségben szüretelt szőlőn találták meg (Awad 

et al., 2022). 
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A Candidatus Brownia szintén csak az egészséges bogyóról származó mintákban nem volt 

megtalálható, minden másik mintában jelen volt. Ez a baktérium gyökér lisztbogarak obligát 

szimbiontája (Choi et al., 2024). Tudomásom szerint szőlőbogyóról még nem izolálták. A 

Corynebacterium taxont a Betsek-dűlőt leszámítva minden mintában detektálta az 

adatbázisprogram, viszont erről a nemzetségről nem találtunk olyan kutatást, amelyben 

szőlőn azonosították. Hasonlóan a Corynebacterium fajokhoz, a Neisseriaceae 

baktériumcsaládot és a Staphylococcus baktériumnemzetséget is csak a Betsek-dűlőről 

származó mintákban nem lehetett megtalálni, a többi mintában jelen volt. A Neisseriaceae 

baktériumcsaládot Primorszk-vidéki szőlőkön már azonosították (Aleynova et al., 2023). A 

Staphylococcus taxon abundanciája az Integrated Pest Management hatására emelkedhet 

(Vaghari et al., 2023). Ugyanez a nemzetség phytopatogének elleni biokontrollban is 

felhasználható Bacillus és Variovorax izolátumokkal együtt (Vaghari et al., 2023). A 

Staphylococcus nemzetségbe humán patogén fajok is tartoznak (Yousaf et al., 2014). 

A Lawsonella taxon két minta kivételével (a Betsek- és Szent Tamás-dűlők) szintén 

minden mintában benne volt, ebből arra következtethetünk, hogy a faj az Úrágya-dűlőről 

gyűjtött bogyókról származik. Ezt a nemzetséget már megtalálták az emberi bőr 

mikrobiomjában (Kim et al., 2021), de szőlőn még nem azonosították.  

Az Asaia nemzetséghez tartozó fajok is jelen voltak 2 minta kivételével (egészséges 

bogyó és Szent Tamás-dűlő) a mintáinkban, ecetsavtermelő baktériumok tartoznak ide 

(Mateo et al., 2014). A taxont korábban már dél-ausztráliai szőlőkön megtalálták, 

legnagyobb számban egészséges és gombás fertőzéssel fertőzött bogyókon fordult elő 

(Mateo et al., 2014). Az Asaia siamensis fajt Tempranillo borok tejsavas erjedéséből izolálták 

(Ruiz et al., 2010). 

A Betsek-dűlő mintáit és az egészséges bogyó mintáit leszámítva jelen volt a Wolbachia 

nemzetség a szőlőbogyókon. Ez a nemzetség a rovarok több mint 60%-ával 

endoszimbionta, és akár biokontroll ágensként is használható rovarok által transzmittált 

patogének ellen (Moussa et al., 2020). 

A Bacillus nemzetséget is azonosítottam az adatbázis segítségével, ez jelen volt az 

egészséges bogyó mintáin és a Szent Tamás- és Úrágya-termőterületekről származó 

mintákon. A Betsek-termőhelyről származó mintákból hiányzott, ahogyan a szürkerothadt 

és nemesrothadt bogyókról is. Erről a nemzetségről el lehet mondani, hogy növekedésgátló 

aktivitással rendelkezik Botrytis cinerea és Colletotrichum gloeosporioides (anthraknózis okozója) 

ellen, iturin-A-termelés következtében (Furuya et al., 2011). Továbbá képes olyan 

fonalasgombák, élesztőgombák és baktériumok gátlására, amelyek oxtratoxin-A-termelésre 

képesek (Bae et al., 2004). 

Az Orbaceae család a Betsek- és Úrágya-dűlők és a nemesrothadt és szürkerothadt bogyók 

kivételével jelen volt a Szent Tamás-dűlőről származó mintákban és az egészséges bogyón. 

Az ide tartozó baktériumok Y1 1-hexanal, Y3 (E)-2-hexenal és Y41 (E)-2-hexen-1-ol 

aromákkal hozzájárulnak a fermentáció során kialakuló aromaprofilhoz (Shi et al., 2022). 

A Peptoniphilus taxon a nemesrothadt és szürkerothadt bogyókon és az Úrágya-dűlő 

mintáin volt megtalálható. Kínában már azonosították szőlőbogyó külső felszínén, pozitív 

korrelációt mutatott a Gallicola, a Bacteroides és a Pichia taxonokkal (Xu et al., 2022). Egy másik 
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kínai szőlőkön végzett kutatásban az egyik legnagyobb számban előforduló nemzetség volt 

a szőlőbogyó külső felszínén (Yao, 2023). 

A mintáinkban ugyanilyen előfordulást mutatott az Aerococcus taxon is. Egy ehhez 

hasonló kutatásban nagy számban botritiszes és savanyúrothadással fertőzött, rothadt 

szőlők fermentációja közben találták meg ezt a nemzetséget, amelybe tejsavbaktériumok 

tartoznak (Lleixà et al., 2018). 

A Szent Tamás- és Úrágya-dűlők mintáiban, illetve az egészséges bogyókban fordult elő 

az Escherichia-Shigella taxon. Ide, többek között, élelmiszer-eredetű humán és állati patogén 

fajok tartoznak (Šikuten et al., 2020). Vannak köztük növekedésserkentő és lignindegradáló 

fajok is, amelyeket már megtaláltak szőlőnövény (Vitis vinifera) gyökértörzsén (Vink et al., 

2021). 

Az Acinetobacter nemzetség az egészséges bogyókban, a nemesrothadt bogyókban és az 

Úrágya- és Betsek-dűlőkről származó mintákban volt benne. Ez a nemzetség a Botrytis cinerea 

direkt antagonistája (pl.: katalázaktivitás), és indukálja a szőlőnövény 

védekezőmechanizmusait (lipoxigenáz, fenilalanin ammónia liáz és kitináz aktiválás a 

levélben) B. cinerea ellen (Trotel-Aziz et al., 2008). A Botrytis cinerea elleni védelmi rendszert 

up-reguláció és defense-proteinek által is képes triggerelni (Mian et al., 2024). 

Az 1174-901-12 taxon az egészséges bogyó, Szent Tamás-, Úrágya-dűlők mintáin volt 

megtalálható. Ezt P. viticola ellen kevésbé rezisztens szőlők levelein detektálták (Wicaksono 

et al., 2023). A Lactococcus és Rhodanobacter taxonokkal együtt negatív korrelációt mutatott 

bormetabolitokkal (heptánsav 108, 2-hexánsav és etil-észter) (Wang, 2020). 

A Paracoccus nemzetség az egészséges bogyón és az Úrágya-dűlőről származó mintákon 

került azonosításra. Ennek a nemzetségnek a jelenléte szőlőbogyón szignifikánsan korrelál 

az Organic Pest Managementtel (Campisano et al., 2014). 

A nemesrothadt, szürkerothadt, Úrágya- és Betsek-mintákon jelen volt a Sphingomonas 

nemzetség. Az ehhez a taxonhoz tartozó fajok túlélik az alkoholos fermentációt, ám pontos 

hatásuk a borra még ismeretlen (Bokulich et al., 2013). Glükozidáz szekréciójára és 

polifenolok bontására is képesek voltak dohánylevelekben (Feng et al., 2018). Az utóbbi 

köztesterméke a klorogénsav, amely fontos aromaprekurzor (aromás szerves sav) (Feng et 

al., 2018). A botritiszfertőzés növelte ennek a nemzetségnek az abundanciáját a borban 

(Bubeck et al., 2020).  

Az Enhydrobacter taxon az egészséges bogyó és a szürkerothadt bogyó mintáiban, 

valamint a Betsek-dűlőről származó mintában volt benne. Ezen baktériumnemzetség tagjait 

megtalálták egy korábbi kutatásban szőlőbogyón, az analízis során klasztereződött a 

Lachancea quebecensis erősen fermentatív élesztőgombával (Martins et al., 2024). Egy ehhez a 

nemzetséghez tartozó faj, az Enhydrobacter aerosaccus, a Colletotrichum capsici, a Fusarium solani, 

a Phytophthora capsici és a Colletotrichum gloeosporioides patogén gombafajok 

micéliumnövekedésének gátlását okozza (Weisskopf, 2013). 

A Rickettsia nemzetség számos növénybetegséggel összefüggésbe hozható (Alma et al., 

2018). Ez a nemzetség a nemesrothadt bogyókhoz és az Úrágya-dűlőhöz köthető mintákban 

volt jelen. 

A Leuconostoc taxon a Betsek-termőhelyről származó mintákban és a nemesrothadt 

bogyók mintáiban volt megtalálható. Ez a tejsavbaktériumokat magába foglaló nemzetség 
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összefüggésbe hozható olyan molekulák megjelenésével a borkészítés során, amelyek az ízre 

negatív hatással vannak (egérszagra emlékeztető ízhatás előidézése) (Costello et al., 2001). 

Továbbá az almasavbontásban is van szerepük a borkészítés során (König és Fröhlich 

2017). A Leuconostoc mesenteroides az Allorhizobium vitis által okozott szőlőgolyva és az Erwinia 

amylovora okozta tűzelhalás antagonistája (Sabri et al., 2023). 

A Tatumella nemzetség a szürkerothadt bogyókon és a Szent Tamás-dűlőről származó 

mintákon jelen volt. Egy kutatásban ez volt a legmagasabb abundanciájú 

baktériumnemzetség vörös- és fehérborban (Bubeck et al., 2020). Az abundanciája a teljes 

savtartalommal negatív korrelációt mutatott (Bubeck et al., 2020). A fermentáció 

előrehaladtával a fehérborban az abundanciája nőtt (Bubeck et al., 2020). A botritisz 

csökkentette a Tatumella relatív abundanciáját fehérborban (Bubeck et al., 2020). 

Feltételezett, hogy szőlőléből kinyerhető endogén baktérium (Bubeck et al., 2020). Egy 

görög kutatásban botritiszfertőzött szőlőkön jelen volt (Nisiotou et al., 2011). 

A Streptococcus nemzetség a Szent Tamás-termőterületről származó mintákban 

azonosításra került, de a bogyótípusok mintáiban nem jelent meg. Ezt a szőlőnövény 

keringési nedvéből Pierce-betegség során detektálták (Deyett & Rolshausen, (2019), 

valamint szőlőlevélből is azonosították (Pinto et al., 2014). 

Az Apilactobacillus taxon kizárólag a nemesrothadt bogyótípus mintáiban volt jelen, és a 

termőterületeken nem került azonosításra. Egy ehhez a taxonhoz tartozó faj, az 

Apilactobacillus kunkeei, általában lassú lefolyású vagy megakadt fermentációból izolálható 

(Edwards et al., 1998). 

A Methylocella taxon az Úrágya-dűlőről származó mintákban megtalálható volt, de a 

bogyótípusok egyikén sem jelent meg. Ide metanotróf baktériumok tartoznak, amelyek 

képesek a levegő metántartalmát szén-dioxiddá alakítani, amely esszenciális a 

fotoszintézishez (Restu et al., 2024). Szőlőn korábbi kutatások még nem azonosították. 

A Lonsdalea nemzetség kutatásomban a nemesrothadt bogyóval és a Szent Tamás-dűlő 

mintáival hozható összefügésbe. Ezt a nemzetséget (tudomásom szerint) szőlőn még nem 

detektálták korábbi kutatásokban. A Salix matsudana (spirálfűz) növénynél egy ebbe a 

taxonba tartozó faj (Lonsdalea populi) kéregrákot okoz (Li et al., 2019). 

A Methylobacterium-Methylorubrum taxon az egészséges bogyó mintáiban fordult elő. 

Feltételezhető, hogy az ide tartozó fajok a P. viticola (peronoszpóra) antagonistái, valamint 

gátolják a Candidatus phytoplasma (szőlősárgulás okozója) növekedését (Nityagovsky et al., 

2024). Illóanyagokat termelnek a borkészítés során, amivel hozzájárulnak a borok 

aromaprofiljához (Wassermann et al., 2021). 

A Tanticharoenia nemzetséget a szürkerothadt bogyó és a Szent Tamás-dűlő mintáiban 

azonosította az adatbázis. Ennek fajai ecetsav-baktériumok, amelyek az aszúbogyóból 

kinyert lében a musttól kezdve a végső mintavételi pontig jelen voltak fermentáció során, 

nagyobb mennyiségben, mint az egészséges és szürkerothadt szőlőkből készült must 

fermentációja során (Lleixà et al., 2018). Az abundanciája aszúbogyóból készült lében 

szignifikánsan eltért az egészséges és szürkerothadt szőlőből kinyert lében levő 

abundanciától (Lleixà et al., 2018). 
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A szürkerothadt bogyó baktériumközösségében jelen volt a Friedmaniella nemzetség. Ezt 

korábban szőlő törzsében detektálták (Paolinelli et al., 2022). Egy másik kutatásban endofita 

baktériumként szőlőmagból izolálták (Alibrandi et al., 2018). 

A szürkerothadt bogyóban detektált Candidatus Fritschea esetében nem találtam kutatást, 

amelyben szőlőn vagy borban azonosították. A Bemisia tabaci fehérlégy és a Eriococcus spurius 

pikkelyes rovar esetében endoszimbionta faj (Everett et al., 2005). 

A Vagococcus a Betsek-dűlő mintáiból került azonosításra. Ezt a nemzetséget korábban 

mediterrán szőlőkön találták meg (Singh et al., 2018). 

 

6. ÖSSZEFOGLALÁS 

 

A kutatásomban az ökológiai statisztikai elemzés segítségével sikerült összehasonlítanom a 

három mintagyűjtési terület és a háromféle gyűjtött szőlőbogyó baktériumközösségét. Ezt 

elsősorban a bogyótípus határozta meg (11,7%-ban), míg a termőterület 7,7%-ban hatott a 

baktérium-összetételre (2. ábra). A kapott eredmények alapján a három dűlő 

baktériumközösségének alfa-diverzitása szignifikáns különbséget mutatott (p < 0,05), ami a 

terroir baktériumközösségre gyakorolt hatását támasztja alá (1. ábra). A Betsek-dűlőn talált 

baktérium-ASV-k abundanciája szignifikánsan (p < 0,05) kisebb volt a másik két dűlő 

abundanciájánál (1. ábra). 

A talált baktériumnemzetségek eredetüket és hatásukat tekintve sokszínűek. A felhasznált 

irodalmak szerint az alábbi szerepeket vehetik fel a kutatásomban talált baktériumtaxonok. 

Életmódjukat tekintve vannak köztük ecetsav-baktériumok (Gluconobacter, Asaia, 

Tanticharoenia) és tejsavbaktériumok (Aerococcus, Apilactobacillus, Leuconostoc). Több talált 

nemzetség Botrytis cinerea gombával szemben antagonista hatású (Bacillus, Acinetobacter, 

Gluconobacter), valamint egyéb növénybetegséget okozó mikroorganizmusokkal szemben 

antagonista (Enhydrobacter, Methylobacterium-metylorubrum, Bacillus, Leuconostoc). A mintákban 

előfordultak különféle növényvédelmi eljárások hatására elszaporodó baktériumtaxonok 

(Staphylococcus, Cutibacterium, Paracoccus), de növénybetegséget okozók is (Rickettsia, Lonsdalea). 

Eredetüket tekintve azonosításra kerültek rovarok által terjesztett taxonok (Wolbachia, 

Candidatus Brownia, Candidatus Fritschea), valamint humán/állati eredetű nemzetségek is 

(Escherichia-Shigella, 1174-901-12, Lawsonella). Számos detektált nemzetség és család a 

borkészítés szempontjából jelentős hatású (Gluconobacter, Acinetobacter, Leuconostoc, Asaia, 

Sphyngomonas, Orbaceae, 1174-901-12, Leuconostoc, Tatumella, Apilactobacillus, Methylobacterium-

methylorubrum, Tanticharoenia), de szőlészeti jelentőségű taxonok is megtalálhatóak voltak a 

mintákban (Cutibacterium, Escherichia-Shigella, Zymobacter, Staphylococcus, Wolbachia, Peptoniphilus, 

Tatumella, Streptococcus, Methylocella, Friedmaniella, Vagococcus). Szőlőben endogén 

nemzetségeknek bizonyulnak a Cutibacterium, Tatumella, Friedmaniella taxonok. Biokontoll 

szempontjából a Staphylococcus, Wolbachia és Bacillus nemzetségről írnak a kutatásban 

felhasznált irodalmak. A talált források szerint a borkészítés során az aroma-összetételre a 

Gluconobacter, Orbaceae, 1174-901-12, Leuconostoc és Metyhlobacterium-methylorubrum taxon hat, a 

fermentációt pedig az Apillactobacillus, Gluconobacter, Asaia és Tatumella nemzetségek 

befolyásolhatják. A Sphingomonas, Tanticharoenia és Aerococcus abundanciája a botritiszes 

borokban egyes kutatások szerint emelkedett, a Tatumella abundanciája az ilyen típusú 

borokban pedig csökkent.  
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