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1. BEVEZETES

A Botrytis cinerea egy vilagszerte jol ismert patogén gombafaj, amely t6bb mint 1200
gazdanovényt képes fertézni, ezzel jelentGs mezGgazdasagi karokat okozva (Fillinger et al.,
2016). A sz616 (Vitis vinifera) esetében azonban az altalanosan elterjedt sziirkerothadas mellett
a B. cinerea egy ritkabb, dm anndl jelent&sebb rothaddstipust indithat el, a nemesrothadast. E
folyamat soran a sz6l6bogyd vizvesztés kévetkeztében aszubogyova tépped, amibdl késébb
magas minéségl aszibor készil (Magyar, 2011). Az asziszem keletkezéséhez szamos
kornyezeti faktornak teljestilnie kell, és vilagviszonylatban kevés sz6l6termd teriilet felel meg
ezeknek. Bzek kozul a legismertebbek a franciaorszagi Sauternes, a németorszagi Rajna-volgyi
¢és Magyarorszagon a Tokaji borvidék teriiletei. Kiemelked§ jelentéségti a Tokaji borvidék,
ugyanis a Tokaji Aszu volt az elsé aszibor, amelyet szandékosan nemesrothadasos sz6l6b6l
készitettek (Szabo, Torok, 1867). Magyar (2011) asziborokrdl szol6 Osszefoglalé tanulmanya
alapjan a nemesrothadas folyamata soran a Bosrytis cinerea gombafaj ahelyett, hogy a sz6l6bogyd
nekrotikus  elhalasat okozna, Osszezsugoritja a szGl6bogyot, és megndveli a bogyd
nedvtartalmanak cukorkoncentriciéjat, ezzel egy extrém ozmotikus kérnyezetet létrehozva a
sz6l6bogyon belil. Az aszuszemekbdl tovabbi cukor hozzaadasa nélkil készitenek elsé
osztalyi édes borokat, amely egyedilallé moédszer az édesbor-készités szempontjabdl a
boraszatban. Az aszisodds kutatisa soran szamos kisérlet volt a sziitkerothadas és a
nemesrothadas genetikai elkilonitésére. Ezek bebizonyitottak, hogy mindkét folyamat
okozdja ugyanazon gombafaj hasonlé torzsGsszetételd populacidja (Botrytis cinerea), tehat a két
rothadastipusra mds magyarazatot kell keresni (Fillinger et al, 2016). A B. cnerea altali
rothadasok alakulasara szamos faktor hathat, mint az id6jaras, a termétertilet klimatikus és
geolbgiai adottsagai, valamint a sz6l6bogyé mikrobiomja (Hegyi-Kalé et al., 2020). Ez utobbi
egyéb fonalasgombakat, élesztégombakat és baktériumokat foglal magaba. Az Gjgeneracids
szekvenalast haszndlé kutatasok ravilagitottak, hogy az aszuborok mikrobialis diverzitasa
messze nagyobb, mint azt kordbban gondoltdk (Hegyi et al., 2022, Otto et al,, 2022). A
kutatasom sordn a baktériumkozosség Osszetételét vizsgaltam egészséges (H), sziirkerothadt
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(GR) és nemestrothadt (NR) bogyokon, valamint Gsszehasonlitottam az egyes dilSk (Betsek,
Szent Tamas, Uragya) baktériumkézosségeit is annak érdekében, hogy megvizsgljam, van-e
Osszefliggés a terméteriilet (terroir), illetve az egyes bogyotipusok és a sz8lGbogyo
baktériumkozosségének Osszetétele kozott. A vizsgalatainkat mintagydjtéssel kezdtem az
emlitett ddl6kén, majd DNS-kivonast végeztem. Ezt kovette a szekvenalas, amely 16S rRNS-
t kddolé DNS-régi6é amplikon szekvenalasa volt Illumina platformon. Az igy kapott amplikon
szekvencia variansokat (ASV) R programké&rnyezetben adott szempontok szerint sziirtem,
majd 6koldgiai statisztikai elemzéseknek vetettem ald. A baktérium ASV-ket hozzarendeltem
egy adatbazis segitségével a baktériumnemzetségekhez, majd utinanéztem az egyes
baktériumnemzetségek hatasanak és borkészitésben betoltott lehetséges szerepének. Az
eredmények azt mutatjdk, hogy a terroir jelentés mértékben meghatirozza a
baktériumkozosség Gsszetételét a sz616bogyo esetében. A bogyétipusok baktériumkézosségei
kozott is eltéréseket talaltunk a baktérium-ASV-k abundanciajaban és gyakorisagaban is.

2. CELKITUZES

Kutatasi projektiink fékuszdban a botrytizacié soran jelen 1évé baktériumfajok allnak, és
ezek szerepe a nemesrothadas kialakuldsaban.

A nemesrothadas kialakuldsa olyan specifikus koérnyezeti feltételeken mulik, mint a
hémérséklet, a napsttéses orak szama, az es6zések és a légmozgas. Ezek a kilsé hatasok
meghatarozzak a sz6l6bogyén talalhaté mikrobidta alakuldsat. Ennélfogva logikus
feltételezés Gsszefiigeést keresni a botritizacio és a sz816bogyé mikroorganizmusai kézott.
A kutatas elsédleges célja a sz616bogy6 feliletén és belsejében talalhaté baktériumok (ASV-
k) mennyiségének (ASV-k szama) és minbségének (lehetséges élettani funkcidk)
meghatirozasa egészséges (H), szlirkerothadt (GR) és nemesrothadt (NR) bogyok esetében,
valamint a harom kiilénféle ddlé [Betsek (B), Szent Tamas (S), Uragya (U)] egészséges,
sziirkerothadt és nemesrothadt sz8l6bogydinak 6sszehasonlitisa, eltérések és hasonlésagok
keresése a baktériummennyiségben és baktérium-6sszetételben. A killénb6zé  fazisu
sz6l6bogyok baktériumkozosségének kutatasa fontos lehet a  Bofrytis  cinerea  elleni
biokontrollmédszerek  fejlesztésében, a  nemesrothadds  hattérfolyamatainak
feltérképezésében, ennélfogva a borkészités mikrobiolégiai aspektusanak tovabbi
megismerésében és a talalt baktériumnemzetségekrdl valo tajékozottsag elmélyitésében.

A kutatas soran cél volt az ASV-k szamanak meghatarozasa egyes bogyotipusokon (H,
GR, NR) és ezen ASV-k mindségi elemzése. Ezzel azt vizsgaltam, van-e Osszefliggés a
sz6l6bogy6 allapota és a sz6lébogyo baktériumkozosségének abundancidja kozott.
Feltételezhet6 volt, hogy tovabbi Osszefiiggés van a baktériumkozosség fajgazdagsaga
(tichness/alfa-diverzitas) és a bogy6 tipusa kozott.

Fontos ¢kologiai kérdés, hogy a termoteriilet (terroir) hatissal van-e a sz6l6bogyd
mikrobiomjara, és van-e kdlcsonhatds az egytitt eléforduld baktériumnemzetségek kozott.
A baktériumkézosség mindségi és mennyiségi tulajdonsagaiban elemeztem az eltéréseket a
termoteriilet szempontjabodl is.
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3. IRODALMI ATTEKINTES
3.1 A Botrytis cinerea mint névénypatogén gomba

A Botrytis cinerea egy nekrotof életmodu, generalista ascomycota gombafaj. A mezbgazdasagban
leginkabb a sziirkerothadast okoz6 mikroorganizmusként tartjak szamon, amelynek
jelenléte szamos gazdandvényen (>1200) termésveszteséghez vezet (Fillinger et al., 2016).
Korabban feltételezték, hogy a gomba patogén hatdsa az altala termelt sejtfalbontd
enzimekben és nem szelektiv toxinokban rejlik, azonban ezek a feltételezések a kutatasok
cl6rehaladasaval nem bizonyultak elégségesnek a patogén hatds magyardzatira (Bi et al.,
2022). A fertézés hatterében sokféle fertézési mechanizmus 4ll, amelyek egyiittesen jarulnak
hozza a sziirkerothadas végbemeneteléhez (Bi et al., 2022). Habar rezisztencia nem érhetd
el a gazdak esetében, mar vannak moédszerek a fert6zés lelassitasara (Elad et al., 2016).

A 52816 (Vitis vinifera) esetében azonban a Bo#rytis cinerea kétféle rothaddsi folyamatot
indukalhat. Az egyik a mar emlitett szirkerothadds, amely jelentés mértékd
termésveszteséghez vezet, valamint ritkabb esetben, bizonyos specialis kérnyezeti tényez&k
mellett egy masfajta rothadas zajlik le a B. cnerea altali fert6zés kovetkeztében: a
nemesrothadas (Magyar, 2011).

3.2 Mi a szurkerothadas?

A sziitkerothadas soran a bogy6 feliletére kertilve a Bo#rytis cinerea csak kotlatozottan képes
az ép bogybhéj elemésztésére, ezért a bogyd belsejébe a sztémakon, mikrorepedéseken és
sériléseken keresztill hatol be. Miutin megtértént a gazdanévénnyel valé kontaktus
kialakitasa, harom jol elkilonil6 fazist figyelheté meg. Egy korai szakasz, amely alatt
helyenkénti fertézési gécok alakulnak ki, amelyek nem terjednek. Ezt kéveti a kbztes fazis,
mely soran a mikrosériillések egyetlen lokélis nekrotikus folttd alakulnak. A harmadik
szakaszban a sériilés terjedni kezd, és kialakulnak a hifak (Bi et al., 2022). A korai szakasz
soran a gomba névényisejtfal-bontd enzimek és sejthalalt indukalé fehérjék termelésével a
nekrozis gyors elterjedését teszi lehetévé (Bi et al., 2022). Mindamellett, hogy a gomba a
névény sejtjeinek pusztulasat okozza, a névény antimikrobialis anyagai kovetkeztében a
gombasejtek is pusztulnak. A tdlélés érdekében a gomba antiapoptotikus anyagcsere-
utvonalakat hasznal. A sejtfal attorését kévetéen a gomba kontaktusba kertl a névény
védelmi rendszere altal termelt védelmi molekuldkkal, amelyekkel szemben a B. cinerea
fitotoxikus metabolitokat, virulenciafaktorokat és sejtfalbonté enzimeket termel (Aleu &
Duran-Patron et al., 2002). Szamos gomba altal termelt fehérje és metabolit sejthalalt
indukal, de bizonyitott, hogy ugyanezek egyes sejteknél programozott sejthalal elinditisahoz
is hozzajarulhatnak (Nakajima & Akutsu, 2014). A gomba dltal termelt toxinoknal fontos
megemliteni a botcinolide-ot és a botrydialt. Nakajima és Akutsu (2014) tanulmanya szerint
ez a fert6zott szOvetekben termelédik (Deighton et al., 2001), ahol klorézist és a sejtek
Osszeomlasat inditja el (Colmenares et al., 2002).
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3.3 Mi a nemesrothadas?

Magyar és Soo6s (2016) harom {6 kritériumot fogalmaztak meg a nemesrothadas
kialakulasahoz: 1) megfelel6 klima és mikroklima, 2) megfelel6 sz6l6termés-alapanyag, 3) a
sz0l6bogy6 teljes tulérettsége a Botrytis cinerea terté6zés idején (Magyar & Sods, 2016).
Nemesrothadas esetében a gomba bogyén valé megtelepedése utin a névekedése az
epidermisz kiilsé rétegeire korlatozodik. Elemésztve a bogyohéjat, a gomba altal kémiai
anyagok kinyerése torténik a bogyobdl, és anyagcseretermékek kibocsatisa a
nedvtartalomba. Az ateresztévé valt bogyohéj és a napos-szeles idGjaras egylittesen lehetévé
teszi a viz elparolgasat a bogyébdl, ami a bogyéd Gsszezsugorodasat és a nedvtartalom
ozmotikus koncentracidjanak tobbszorosére névekedését eredményezi. Ezt fokozza, hogy
a tulérett szOl6 elfasodott flrtkocsinya mar nem képes a vizszallitisra, a bogyd a
dehidrataltsag miatt toppedni kezd. Az aszibogyé cukortartalma a Sauternes-borok
esetében a 350 g/l-t éri el, de ha az Gsszezsugorodas folyamata intenziv (mint példaul
Tokajban), akar a ~700 g/I-t is elérheti (Magyar & Sods, 2016). A Botryis szamos hidrolaz és
oxidaz aktivitisu enzimet termel, amelyek képesck atalakitani a sz6l6 széveteinek és a
levének Osszetevéit (Magyar &  Sods, 2016). A glikéz tovabbi oxidacidja
glicerinképz&déshez vezet, ami hozzajarul a bogyok dehidrataciéjahoz (Magyar & Soos,
2016). A nemesrothadt bogy6 nitrogénvegyileteiben is torténnek valtozasok: az
extracellularis gombak altal termelt enzimek megnévelik a sz6l6bogyd nedvtartalmanak
fehérjekoncentraciéjat (Magyar & Soos, 2016).

3.4 A sz616bogy6 mikrobialis kézéssége

A mikrobialis 6kolégia tudomanyanak fokusza az Skoszisztémak és azok kdlesénhatisa a
mikrobakkal, mikrobidlis vektorokkal (Boddy and Wimpenny, 1992). A szdélébogyd
komplex mikrobialis 6kologiai életk6zosséggel jellemezhets. Ebbe az életkdzosségbe
tartoznak  fonalasgombak,  élesztégombak,  valamint  baktériumok.  Mindezen
mikroorganizmusok kiilonféle hatassal vannak a borkészités folyamatara (Barata et al.,
2012). Néhany faj a borkészités soran elpusztul, tgymint a parazita gombak és kornyezeti
baktériumok, mas fajok viszont képesek tulélni a borkészités 1épéseit, ezzel bekertilve a
boraszati termékbe. Bzt Osszefoglalé néven Wine Microbial Consortiumnak (WMC)
nevezzilk, amelybe azon mikrobak tartoznak, amelyek valamilyen hatissal vannak a
borminéségre (Barata et al., 2012). A sz6l6 egészségi allapota van az egyik legnagyobb
hatassal a mikrobialis 6kolégiai Gsszetételre. Ez ndvekedést okozhat a sz6l6bogyon jelen
levé mikroorganizmusok szamaban, illetve diverzitisaban (Barata et al., 2012). Ennélfogva
a biotikus (pl: rovarok, gombak, baktériumok, virusok), abiotikus (pl: id&jaras) és
szOl6termesztési (pl.: fungicidek) tényezSk hatdsa a sz6l6 mikrobiomjara ezek elsédleges
karosit6 hatasatol fiige (Barata et al., 2012).
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3.4.1 Sz616bogyon eléfordulo mikroorganizmusok, fonalasgombaik, élesztégombik,
baktériumok

A sz816héj sérilése soran a bogyé felilletén talalhaté gombak és baktériumok szamara
elérhet6vé valik a magas cukortartalmu sz616lé. Ez kedvez a fermentativ életmoédu ascomycota
gombaknak, mint példaul a Pichia spp. és a Zygoascus bellenicus, de a borminGséget negativan
befolyasol6 élesztégombaknak is (pl.: Zygosaccharomyces spp. és Tornlaspora spp.), és néhany
ecetsavbaktérium-nemzetségnek is (Gluconobacter és Acetobacter) (Barata et al., 2012). Az
élesztégombakkal ellentétben a sz68l6bogy6 bakteridlis életk6zbssége kevésbé kutatott
teriilet (Magyar & Sobs, 2016). A sz816n6vény és a szOl6termés szamos betegségnek kitett
a hosszt vegetacios periédus soran (kb. 100 nap). A legismertebbek ezek kézil a Plasmospara
viticola okozta peronoszpoéra, a lisztharmat (Erysiphe necator) és a szirkerothadds (Botrytis
cinerea), ezek elterjedése névényvédGszerek hasznalataval elkeriilhet6 (Barata et al., 2012.). A
sz616n szaprofita penészgombak is el6fordulhatnak, amelyekhez rothadasok és mikotoxin-
termelés kothetSk, mint a Cladosporinm spp., Aspergillus spp., Penicillinm spp. (Barata et al., 2012).
A baktériumfajokat nézve az ecetsav-baktériumok (pl: Gluconobacter, ~Acetobacter)
elszaporodasa veszélyt jelenthet a sz6l6re (savanyu rothadas) és a bormindségre is, de ezek
kontrollalhatéak a borkészitésben (Barata et al,, 2012). Barata és munkatarsai (2012)
tanulmanyukban leirtdk, hogy a tejsavbaktériumok (pl.: Oenococcus 0., Lactobacillus spp. és
Pediococcus spp.) fiziolbgiai sokszinlisége miatt nem sikeriilt bizonyithaté kévetkeztetéseket
levonni a borkészitésben betoltott szerepiikrdl. Jelenlétitk ronthat a bormindségen, f6ként
a magas pH-val rendelkez6 borok esetében, félresikeriilt izt okozhatnak vagy biogén aminok
termelésére is képesek (Arena et al., 2011, Capozzi et al., 2011, Pan et al., 2011). Barata és
tarsai (2012) kutatasukban szamos baktériumnemzetséget taldltak a sz6l6bogyon, amelyek
artalmatlannak, kommenzalis fajoknak bizonyultak. Ezek az Acnetobacter spp., Curtobacterium
spp., Pseundomonas spp., Serratia spp., Enterobacter spp., Enterococcus spp., Bacillus spp., és
Staphylococcns  spp. voltak. Altalanosan elterjedt baktériumfajok is megtalalhatéak a
sz6l6bogyon szennyezGdés hatasara a sz6l6 kornyezetébdl (Barata et al., 2012). A Bacillus
thuringiensis, amely biokontrollagensként hasznalatos, sziiretkor nagy mennyiségben
el6fordulhat (Fleet, 2003). A Drosophila rovar altal terjesztett élesztégombak és ecetsav-
baktériumok indukélhatjak a savanyu rothadast (Barata et al., 2012). A Lactiplantibacillus
plantarum tejsavbaktériumot a Drosophila simulans szervrendszerébdl sikeresen kimutattak egy
boraszatban gydjtétt mintabél (Groenewald et al, 20006). Madarak csérérél és
emésztérendszerébdl izolaltak sz616t szennyez6 mikroorganizmusokat, mint a Hanseniaspora
uvarnm (Francesca et al., 2010). A sz6l6termés aszusodasa soran egyes szaprofita gombak is
megjelentek, ilyenek a Penicillium és Aspergillus fajok (Magyar, 2011). A nemesrothadt sz616
élesztOkozOsségét tekintve a Starmerella bacillaris (korabban Candida emplinina) az egyik
legérdekesebb faj, amelyet a Tokaji borvidéken azonositottak, abundancidja a sziiret utani
tarolas alatt kilondsen emelkedik (Magyar & So6s, 2016). A Starmerella bacillaris a
fermentacié alatt fontos szerepet tolthet be, és figyelemreméltd tulajdonsagokkal
rendelkezik, mint a cukortolerancia, a j6 glicerintermel6 képesség, a kbzepes vagy alacsony
ecetsavtermelés és a sajatos aromaprofil (Magyar & So6s, 2016). Az aszis sz6l6n tovabba
megtalalhatok a Zygosaccharomyces bailii, Hanseniaspora species, Metschnikowia pulcherrima és a
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Candida lactis-condensi, Issatchenkia spp. vagy Kinyveromyces dobzhanskii élesztégombak, amelyek
szintén cukortolerans taxonok, és hatnak a fermenticiora (Magyar & Sods, 2016). Az
élesztégombakkal szemben a nemesrothadt sz6l6n megtalalhaté baktériumokrél sokkal
kevesebb adat all a kutaték rendelkezésére. Botritizacié soran bizonyos esetekben az
ecetsav-baktériumok dominans szerepet jatszanak a sz6l6n, amelyek ugyan elsGsorban a
negativ, ecetesedést okozé hatasukrdl ismertek, de az ecetsav kis mennyiségben pozitivan
hathat a bor sav-cukor egyensulyara és bizonyos boraszati termékek jellemzé aroméjanak
kialakulasara (Sponholz, 1993). Olaszorszagi, passito borok készitésekor felhasznalt
dehidratalt sz6l6bogyok baktériumkézosségének vizsgalatakor a  Bacillus, Brevibacillus,
Curtobacterium, Micrococcus, Psendomonas és Staphylococcus taxonok bizonyultak dominansnak
(Lorenzini & Zapparoli, 2020). Kilonféle baktériumok egyes torzsei (pl: Bacillus,
Psendomonas, Ralstonia, ~ Streptomyces  és Gluconobacter) antagonista hatasuak lehetnek
sz6l6patogénekkel szemben, ezek tobb tanulmanyban leirt médon azonosithatok voltak a
sz616kon a sziiretelést kovetben (Lorenzini & Zapparoli, 2020).

3.4.2 A mikrobiilis kozosségeket vizsgdlo molekuliris modszerek: klasszikus
mikrobiologia, szelektiv tiaptalajok, DNS alapjin, metabarcoding, ASV-koncepcio

A mikrobidlis ko6zosségek vizsgalatira klasszikus és modern modszerek egyarant
rendelkezésre dllnak. A klasszikus modszerek altaldban tenyésztéses uton izolaljak a
kiilonb6z6 gombakat vagy baktériumokat, amelyekbdl aztan morfolégiai azonositassal vagy
taxonémiai meghatarozast lehet6vé tevé lokuszok szekvenalasaval lehet kovetkeztetni a
mikrobakézésség dsszetételére. Ezek a médszerek ugyan taxondmiailag pontos azonositast
tesznek lehetévé, azonban a nagy szamossigh koézosségek esetén csak kotlatozottan
hasznalhatok, illetve a tenyésztéses modszerek a tenyészthetd mikrobakra korlatozédnak
(Green & Goldman, 2021). Az djgeneracids szekvendlason alapulé mddszerek lehetévé
teszik a mikrobak6zosség atfogd vizsgalatat, am ennek a modszernek is vannak korlatai
(Lundberg et al., 2013). Manapsag a legeltetjedtebb amplikonszekvenalason alapulé médszer
a baktériumkozosségek vizsgalatara a 16S rRNS-t kédold régié PCR-reakcidban térténd
felszaporitasa és az amplikonkényvtar Illumina platformon t6rténd szekvenalasa (Pichler et
al., 2018). A modszer lényege, hogy a begy(jtétt kbrnyezeti mintabol teljes DNS-kivonast
végziink, melyhez manapsag szamos kivono kit rendelkezésre all (Claassen et al.,, 2013). A
kivont DNS-ben taldlhaté 168 régiét kédolod szakaszt PCR-reakciéban felszaporitjuk, amihez
olyan primer part alkalmazunk, amely un. barcode-dal jel6lt, ez a barcode mintanként eltéré
(Caporaso et al., 2011). Az amplikonokat aztan Illumina platformon szekvenaljuk, majd a
kapott szekvenciakOnyvtarakat a barcode alapjan szétvalogatjuk mintakra. Ezek aztin
szekvencia-adatbazisokba  rendezheték,  melyeket  bioinformatikai ~ moddszerekkel
feldolgozhatunk és azonosithatunk. T6bb tanulmany is sziiletett ezekrdl a modszerekrdl, a
manapsag leginkabb hasznalatos az ASV-moédszer, amely a kapott szekvencidkat a
kiilénboz8ségiik alapjan szekvenciavariansokba csoportositja, majd a szekvenciavariansokat
mint hipotetikus taxonokat kezeli a tovabbiakban (Joos et al., 2020).
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4. ANYAGOK ES MODSZEREK
4.1 Mintagytijtés

A mintavételhez harom kilénb6z6 dalén talalhaté szdlGiltetvény szolgalt alapul.
Mindharom Mad falu hataraban talalhaté: a Betsek- (B), a Szent Tamas- (S) és az Uragya-
(U) dalék. A mintagytjtésil szolgal6 parcelldk a madi Szepsy Kft. tulajdonaban vannak. E
harom dal6t kilonféle geoldgiai és klimatikus tulajdonsdgok jellemzik. A Betsek-dal6 a
kornyékbeli elsé osztalya terméteriletek kozil is kimagaslé mindségtiként elismert, a
jellemz§ talajtipus az andezit és a térmelékes agyag. A névényvédelem szempontjabdl a
tertileten nem hasznaltak szerves vagy mutragyat az elmult 20 évben, az Integrated Pest
Management (IPM) az alkalmazott eljaras a teriileten, amely kontakt és szisztemikus hatdsa
névényvédelmi készitményekkel vald kezelést jelent. A masik két ddl6 talaja és klimaja
hasonld, am jellemz&en a Tokaji borvidékre mezoszkopikus skdlan killénbségek talalhatok
az egyes dulék talajosszetétele és éghajlati kitettsége szerint. A borvidék domborzati
kialakulasat meghatarozé vulkanikus folyamatok olyan asvanykialakulasi mechanizmusokat
idéztek el6, amelyek 10 m-es skdlan is valtozatos talajt eredményeztek, Am a talaj alapvetSen
borvidéki szinten hasonld, amit a hirom kivalasztott dl6 jol reprezental.

Mindegyik dal6rél haromféle bogyétipust gydjtdttem: egészséges (H), sziirkerothadt
(GR) és nemesrothadt (NR) bogyokat furmint fajtdji szG8l6krSl. A mintagydjtés 2022
szeptemberében tortént, 5 ismétléssel. 50 ml-es steril centrifugacsévekben, a helyszinen
folyékony N-nel valé fagyasztis utan szarazjégen szallitottuk a bogyomintakat. Ezeket a
szallitast kbvetSen a feldolgozasig ultramély fagyasztoban taroltuk.

4.2 DNS-kivonas

A mintafeldolgozast a teriileten szokasos moddszertan szerint végeztem (Geiger et al.,
2022). A mintafeldolgozas elsG 1épése a fagyasztott sz6l6bogyok steril dérzsmozsarban
folyékony nitrogén alatt valé poritdsa volt. Ezt kévette a DNS-kivonds, ami DNeasy Plant
Mini Kit (Qiagen Gmbh., Hilden, Németorszag) segitségével tortént. Ennek 1épései: 1)
DNS-molekulak lizise, kicsapasa a mintabol; 2) a minta centrifugalasa a QIAshredder
oszlopon keresztll; 3) etanol hozzaadasa; 4) DNS-molekulak adszorpciéja a DNeasy
membranhoz; 5) Oblités; 6) feloldas. A folyamat végterméke a tiszta DNS, melynek
mindségét Nanodrop 2000 (Thermo Fischer Scientific, Waltham, Massachusetts, USA)
spektrofotométerrel ellenériztem. A DNS-koncentracié akkor volt megfelels, ha elérte az
50 ng/ul minimumhatart.

4.3 Szekvenalas

Esetunkben a kivont DNS szekvenalasat egy kiilsé cég végezte, a Eurofins BIOMI Kift.,
akik djgeneraciés DNS-amplikon-szekvenalast alkalmaztak Illumina Miseq platformon. A
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DNS-mintéink esetében az tRNS 168 régiét koédolé DNS-szakasz amplikonszekvenalasa
tortént, 515F-806R primer par felhasznalasaval (Caporaso et al., 2011).

4.4 Az adatok feldolgozasa

A kapott nyers szekvenciaadatokat el8szor szlirésnek vetettem ala, majd alapvetd statisztikai
elemzéseket végeztem rajtuk, ezt R statisztikai kérnyezetben, R Studio felhasznaléi felileten
tettem meg (R version 4.3.3, R Studio ,,Angel Food Cake” 2024.02.29). Az elemzés
Bioconductor (1.30.22) csomagon keresztill a Dada2 (1.16) amplikonszekvencia-készité
programmal tortént (Callahan et al., 2016). A kiinduldsi adataim parositott végd, fasta
fajlokka alakitott Illumina-szekvencidk voltak, amelyekr6l a nem bioldgiai szekvenciak
(adapterek és primerek) a demultiplexalds soran eltavolitasra keriiltek. A szdrés soran
ellenbriztem a szekvenciaadatok mindségét, trimmelést végeztem az adatokon az
alacsonyabb mindségl olvasatok végeinek eltavolitisihoz mind a forward (F), mind a
reverse (R) readek esetében. Ezt kovette a hibaratdk megalkotasa és a denoising az alacsony
minéségil/hibas adatok kiszliréséhez (F és R szekvenciaknadl egyarant), majd a "Merging’
soran a forward és reverse szekvenciak parositasat végeztem el, ahol a kévetelmény az volt,
hogy a readek legalabb 12 bazisparja 6sszeilleszkedjen, és ebben a régiéban a szekvenciak
megegyezzenek. Azokat a parokat, amelyek ezeknek a kovetelményeknek nem feleltek meg,
eltavolitottam. Az igy kapott amplikonszekvencia-variansokat tablazatba rendeztem, és
eltavolitottam a kimérakat a szekvencidkrol. Az adatok szdrésénél az utolsé 1épés a szdrt
adatok megjelenitése, igy megkaptam azokat az ASV-ket, amelyek minden sziirési
szempontnak megfeleltek (280 db ASV). A kapott 16S rRNS ASV-ket a Silva (SILVA verzi6
138.1, Quast et al,, 2012) bakterialis taxonémiai adatbazis segitségével BLAST-oltam, igy
megkaptam, hogy az adott szekvenciavariansok mely baktériumnemzetséghez tartoznak.
Nagyon fontos kiemelni a szlrési lépésnél, hogy a mintak névényi mintak, {gy nagyszamu
mitokondriumot és kloroplasztiszt tartalmaznak, amelyek a 16S amplikonszekvenalas soran
mint ,,szennyez8k” kertilnek kiértékelésre. Az adataink kozil ezért taxondmiai azonositast
kovetSen eltavolitottuk a Chloroplast osztalyba és Rickettsiales rendbe sorolt ASV-ket.
Technikai szdrést is végeztem, azaz a 10-nél kisebb abundancidji ASV-ket szintén
eliminaltam (Joos et al., 2021).

4.4.1 Adarok elemzése

Az adatok elemzésénél elsGsorban a kapott ASV-k abundanciajat (gyakorisag) és richnessét
(fajgazdagsag, alfa-diverzitas) vizsgaltam a killénb6z6 bogyotipusok és mintagytjtési helyek
szempontjabol. Az elemzéseket a szokdsos R programcsomagokkal végeztem (vegan,
goplot, Geiger et al, 2022). Késébb irodalmi kutatist végeztem az adott
baktériumnemzetségek lehetséges szerepér6l a szél6bogy6 baktériumkozosségében. A
bogyétipusok és a dllék abundancia- és richnesselemzéséhez Bray—Curtis-tavolsagmetrikan
alapulé6 NMDS-ordinaciés moédszert hasznaltam, majd a valtozok kézétti eltéréseket
PerMANOVA permutaciés tébbvaltozés varianciaanalizissel emeltem ki.
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5. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK
5.1 A kiill6nb6z6 szb8l6bogyotipusok baktériumkozossége

A DNS-metabarkédolas soran 1084 ASV-t kaptam eredményil, melyek szama a
kloroplasztis-, mitokondrium- és technikai sziirés utan 280-ra csokkent, ezek koziil a Silva
adabazis 130 egyedi baktériumnemzetséget azonositott.
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1. abra: Az abrakon a kiillonb6z6 bogydtipusok és dildk esetében gydjtott mintak
baktériumkézésségének abundancia- és fajgazdagsag-eloszlasai lathatok.

A figgoleges tengelyek az A és C abra esetében az abundancia 6sszegét (abundance), a B és
D abra esetében a fajgazdagsagot (Richness), azaz az alfa-diverzitast mutatjak. A vizszintes
tengelyen a kategériafeliratok mellett (H — egészséges, NR — aszi, GR — sziitkerothadst;
Betsek, SzTamas — Szent Tamas, Uragya — Uragya) a parositott Wilcoxon-tesztek altal
szignifikansan killénb6zének becsiilt csoportok jelolése lathaté kisbettikkel. A dobozok
szinei a t&bbi abraval egységes modon pusztan a jobb érthetéséget segitik.

Az els6 abran (1. abra) a haromféle bogyotipus és a haromféle dalé kozotti, a
baktériumkézosségi adatok alapjan meghatarozott mennyiségi killénbségek latszanak. Az
abran a Wilcoxon-teszt alapjan kapott p-érték szerinti szignifikans killénbséget a mintdk
kozt az ,,(a)”, ,,(b)” és ,,(c)” jelolések mutatjak, ahol ezek hianyoznak, nincs a mintdk kozt
szignifikans kilénbség (p > 0,05). Az 1/A részrdl a bogyétipusokon talalt baktériumok
teljes abundanciajat olvashatjuk le. Ez alapjan a sziirkerothadt (GR) és nemesrothadt (NR)
bogyok szignifikans killénbséget (p < 0,05) mutatnak az egészséges (H) bogyéval szemben.
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Az 1/C panel az egyes dil6kon talilt baktériumok abundanciajit mutatja. Ebben az esetben
szignifikans eltérés (p < 0,05) a Betsek (B) -dtlé abundancidjaban volt. Az 1/B és 1/D
panelek a bogyétipusok és dildk alfa-diverzitisanak (richness/fajgazdagsig/mindségi
Osszetétel) kilonbségeit dbrazoljak. Az 1/B rész demonstralja, hogy nincs szignifikins
cltérés, de az egészséges ¢s nemesrothadt bogyoknal nagyobb diverzitisu a
baktériumkézosség annak ellenére, hogy a sziirkerothadt bogyéban volt a legmagasabb az
abundancia. Az 1/D panelen a ddlék alfa-diverzitasukban szignifikinsan kilénboznek
(p < 0,05) egymastol.

5.2 NMDS
Phase: Rsq=11.7%, p=<0.001***, Cru: Rsq=7.7%, p=<0.001***
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2. abra: A mintak eloszlasa NMDS-ordinacié alapjan, z6ld szinnel az egészséges bogyotipus,

sargaval a nemesrothadt bogyétipus, sziirkével a szirkerothadt bogyétipus eloszlasat lathatjuk. A
szinek leghalvanyabb drnyalataval jel6lt pontok a Betsek-, a kézepesen halvany a Szent Tamds-, a
legsotétebb pedig az Uragya-ddlé mintéit jelélik. Az dbrafeliratban a Phase a bogyé6tipusok, a Cru
pedig a mintavételi helyek szerinti modellek PERMANOV A-eredményeit mutatjak, méghozz4d az
R2- (Rsq) és a p-értéket.

Az abundanciaval kapcsolatos elemzések utin a baktériumkoézosség  Osszetételének
vizsgalatara is sor kerilt. Erre egy Bray—Curtis-tavolsagmetrikan alapulé tSbbvaltozos
ordinaciés diagramot (NMDS) készitettem, ez lathat6 a 2. abran. A kézosségbeli eltérések
kvantifikdlasa a mintatipusokban permutaciés tébbvaltozés ANOVA-modellel tortént.
Ezen eredmények alapjan a mintak elkiilontlését a bogyétipus 11,7%-ban hatarozza meg,
mig a dalé 7,7%-ban (p =< 0,001).
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5.3 A baktériumkozosségek el6fordulasa a kiilonb6z6 dilékben és kiillonb6z6
bogyoétipusokon

5.3.1 A diil6k baktériumkézossége

A 3. abran a Betsek-ddlében el6fordulé baktériumtaxonok lathatok, melyek a kévetkezSk:
Gluconobacter, Cutibacterinm, Zymobacter, Asaia, Lenconostoc, Candidatus Brownia, 1 agococcus,
Acinetobacter, Sphingomonnclassifieds, unclassified Enterobacterales és Enbydrobacter. Az abran jol
lathaté, hogy az Adnetobacter, Asaia és Lenconostoc nemzetségek szerepelnek nagyobb
el6fordulassal dbrazolva, melyek kézil az Adnetobacter és Leuconostoc nemzetségek jelentSs
boraszati szerepet toltenek be. Az Acinetobacter fajok az ecetsavtermelésben jeleskednek, ami
a GR bogyétipus esetében nem meglepd, hiszen ezen bogyétipus nem alkalmas boraszati
termék el6allitasara, bekeriilve az alapanyagba kifejezett borhibat okoz (Brischetto et al.,
2024). Az NR bogydtipus esetében is jelentés mennyiségben vannak jelen Acinetobacter fajok,
ami szintén lehetséges, bar az erjedés folyaman nem nyernek teret a magas cukor- és
alkoholtartalmui kézegben, mégis az NR bogyétipusbdl készilé aszuborok termékleirasa
szerint magasabb illésavtartalom megengedett (So6s et al., 2019). A Leuconostoc fajok pedig
az almasavbontisban jatszhatnak szerepet a borkészités soran (Konig & Frohlich, 2017).

Gluconobacter
Cutbacterium
Zymobacter
Asaia
Leuconostoc
Candidatus Brownia @
Vagococcus
Acinetobacter
Sphingomounciassifieds ’NRB
unclassified Enterobacterales GRB HB
Enhydrobacter * *
HB
© Oib
GRB
. [ GRB
| * .
HB
O NRB. & *
NRB NRB
O ®us NRB
* GRB
@
(o]
HB.
GRB
*
o

3. abra: A Betsek-dl6 baktériumko6zossége a harom kiillénb6z6 bogyétipuson.
Az abran lathat6 jel6lések szerint a GR (sziirkerothadt), az NR (nemesrothadt), a H (egészséges) a
kilénb6z6 bogyotipusokat jelolik, a B betd pedig a Betsek-dl6t jel6li. Az abran lathatéd 6tszogek
mérete aranyos az el6fordulasi gyakorisaggal.

A 4. abra mutatja be az Urdgya-d(il6 baktériumkozosségét, ahol lathaté, hogy tobbféle
baktériumtaxon szerepel a Betsek-ddlében el6forduldkhoz képest. Az elemzéseim alapjan
az alabbi baktériumtaxonokat azonositottam az Urégya—dﬁlében: Gluconobacter, Cutibacterium,
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Bacillus,  Zymobacter, unclassified Neisseriaceae, Lawsonella, Corynebacterinm, —Staphylococcus,
Wolbachia, Asaia, Candidatus Brownia, Peptoniphilus, Escherichia-Shigella, Acinetobacter, Paracoccus,
Sphingomonclassifieds, Enbydrobacter, Rickettsia és Methylocella. A fent leirtak k6zil nagy aranyban
fordulnak el a szdl6bogyotipusokon a  Zymobacter, Bacillus, Staphylococcus, Lawsonella,
Corynebacterinm, Wolbachia, Neisseriaceae és Gluconobacter nemzetségek. A Bacillus nemzetség
névekedésgatlo aktivitassal bir a B. amerea és  C.  gloecosporivides ellen iturin-A
biokontrollvegytilet-termelés kovetkeztében (Furuya et al, 2011). A Staphylococcus
abundancidja IPM hatasara névekedhet a sz6l6bogyoban (Vaghari et al., 2023), de human
patogén fajok is tartoznak ebbe a taxonba (Yousaf et al., 2014). A Corynebacterinm és
Wolbachia taxonokrol nem talaltam forrast, ahol sz6l6bogyon detektaltdk, de az utébbi a
rovarok 60%-aval endoszimbionta (Moussa et al., 2020).

Gluconobacter
Cutibacterum

Bacillus

Zymobacter

unciassified Neisseriacead

Candidatus Browna
Peptoniphilus
Aundiassifiederococcus
Escherichia-Shigella
Acinetobacter
1174-901-12
Paracoccus
Sphingomounciassifieds
Enhydrobacter
Rickettsia
Methylocella
iy

4. abra: Az Uragya-ddl6 baktériumkézoéssége a harom kiilonbézé bogyétipuson.
Az abran lathat6 jelolések szerint a GR (sztirkerothadt), az NR (nemesrothadt), a H (egészséges) a
killonb6z6 bogyotipusokat jelolik, az U bett pedig az Uragya-ddlét jeloli. Az dbran lathatd
6tszogek mérete aranyos az el6fordulasi gyakorisaggal.

Az 5. dbrin mutatom be a Szent Tamas-ddlé baktériumkozosségét, amely 16 kilonbozé
taxont foglal magaba. A taxonok kozott a jelentGsebb nemzetségek kozé tartozik a
Gluconobacter, Zymobacter, Corynebacterinm és Cutibacterinm. Az Urdgya-dalé esetében szintén
nagy aranyban fordultak elé a Gluconobacter, Zymobacter és Corynemacterinm nemzetségek, mig
a Betsek-dilS esetében szintén el6fordultak, de alacsonyabb aranyban. Az illésavtermelés
szempontjabol  jelentés  baktériumnemzetség, a  Gluconobacter,  ezen  dulé
baktériumkézosségében is nagy szerepet jatszik. A Cutibacterium is megtalalhaté mindharom
ddlé esetében, de a Szent Tamas-dGlében nagyobb aranyban fordul elé. A Cutibacterium
nemzetség egyes fajai a szG8lében gyakran endofita médon vannak jelen, és korabban
kimutattak, hogy bizonyos illékony vegylletek metabolizmusidban jatszhatnak szerepet
(Martins et al., 2024).
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Bacillus * GRS

Q) unclasshed Nesseracead
() unclassified Orbaceae

Corynebacterum GRS
C) Staphylococcus
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5. abra: Az Szent Tamds-ddl6 baktériumkozossége a harom kiillénb6z6 bogyétipuson.
Az abran lathato jelolések szerint a GR (sziirkerothadt), az NR (nemesrothadt), a H (egészséges) a
kilénb6z6 bogyotipusokat jelolik, az ,,S” betd pedig a Szent Tamas-ddlét jeloli. Az abran lathato
6tszogek mérete aranyos az el6fordulasi gyakorisiggal.

5.3.2 Az egyes bogydtipusok baktériumkozossége

A 6. abran kilénb6z6 termdShelyekrdl gyijtott sziirkerothadt bogydk baktériumkézossége
lathaté. A legnagyobb mennyiségben a Gluconobacter taxon (sirga) el6fordulasa lathato,
valamint nagy aranyban fordulnak elé a Zymobacter, Cutibacterium, Lawsonella nemzetségek. A
Gluconobacter taxonba ecetsavtermel$ baktériumok tartoznak (Navarro et al,, 2013). A
korabbi kutatasokbdl kidertl, hogy a Gluconobacter baktériumok illéanyagai gatoljak a Botrytis
cnerea névekedését (Delgado et al., 2021), és novelik az aszabogyébdl készilt must SO2-
megkotd képességét glitkonsav-, 5-oxofruktéz-, dihidroxiaceton-termelés kévetkeztében
(Barbe et al., 2001). A Zymobacter taxont korabban f6ként sziiret utan azonositottak sz6l6n
(Awad et al., 2022). A Cutibacterium fajok jelenléte 6sszetiiggésbe hozhat6 a napsugarzasnak
valé kitettséggel és a magas atlaghémérséklettel (Ding et al., 2024), és a sz6l6termés
Kitozan-kezelésének hatisara megemelkedhet az abundanciajuk a bogyékon (Miliordos et
al., 2022). Tudomasunk szerint az altalunk vizsgalt adatbazisok alapjan a Lawsonella
nemzetséget még nem detektaltdk sz8l6bogyon.
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0. abra: A sziirkerothadt bogyé (GR) baktériumkozdssége a harom kilénbozé dalén.
Az abran lathat6 jel6lések szerint a GR a sziirkerothadt bogyét jeloli, a GRB a Betsek-ddlé
sziirkerothadt bogydira, a GRU az Ijrégya—, a GRS a Szent Tamas-dil6 szirkerothadt bogyéira
vonatkozik. Az abran lathaté 6tszogek mérete aranyos az el6fordulasi gyakorisaggal.

A 7. abran a nemesrothadt bogyon azonositott baktériumtaxonok lathatok. Itt is a
Gluconobacter nemzetség mutatta a legnagyobb abundanciat. Ezt kovették a Cutibacterium, a
Zymobacter, az unclassified Neisseriaceae, a Lawsonella és a  Corynebacterinm nemzetségek.
Elofordultak még a  Staphylococcus, Wolbachia, Asaia, 1enconostoc, Candidatus Brownia,
Peptoniphilus, unclassified Aerococcus, _Apilactobacillus, Lonsdalea, Acinetobacter, Sphingomonas,
Rickettsia taxonok. Az Asaia ecetsavtermel$ baktériumnemzetség, dél-ausztral sz6l6kon
detektaltak, legnagyobb szamban egészséges és gombas fert6zéssel megfert§zott sz6l6kben
volt jelen (Mateo et al., 2014). Ezen nemzetség egy faja, az Asaia siamensis Tempranillo borok
tejsavas erjedése kozben jelen volt (Ruiz et al., 2010). A Candidatus Brownia a gyokér
lisztbogarak obligat szimbiontaja (Choi et al., 2024), de sz6l6bogyon tudomasom szerint még
nem talaltdk meg. A Peptoniphilus nemzetséget Kinaban azonositottak sz6l6bogyé kiilsG
felszinén, pozitiv korrelaciot mutatott a Gallicola és a Bacteroides taxonokkal, valamint a Pichia
taxonnal (Xu et al., 2022). Az Aerococcus taxonba tejsavbaktériumok tartoznak, ezeket f6leg
rothadt sz6l6kén azonositottdk (Lleixa et al., 2018). Az Apilactobacillus taxonhoz tartozd
Apilactobacillus kunkeei 4ltalaban lassu lefolyasu vagy megakadt fermentaciobol izolalhatd
(Edwards et al., 1998). A Lonsdalea fajok kézil a Lonsdalea populi spiralfiz névénynél
kéregrakot okoz (Li et al., 2019), viszont errdl a nemzetségrél sem talaltam olyan kutatast,
ahol sz81616l azonositottak volna. Az Acinetobacter a Botyytis cinerea direkt antagonistaja,
valamint a sz6l6n6vény védekezémechanizmusait is képes indukalni Bo#rytis cinerea ellen
(Trotel-Aziz et al., 2008). A Sphyngomonas nemzetségrél kiderilt, hogy tulélik a botritizalt bor
fermentaciéjat, de hatasuk az aszdborra egyel6re ismeretlen (Bokulich et al., 2013), egy masik
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kutatdsban a Bosrytis-fertézés novelte ennek a nemzetségnek az abundancidjat a borban
(Bubeck et al., 2020). Tovabba a Sphingomonas nemzetség dohanylevelekben polyfenolok
bontasara is képes volt, klorogénsav kdztesterméket eredményezett (fontos aromaprekurzor)
(Feng et al, 2018). Egyes Rickettsia fajok/rickettsiaszerG otganizmusok (Rickettsia-like-
organisms) szamos névénybetegséggel Osszefiiggésbe hozhatdk (Alma et al., 2008).

Peptoniphilus
Aundassifiederococcus
Apdactobaciius
Lonsdalea
Acinetobacter
Sphingomounciassifieds
Rickettsia

7. abra: A nemesrothadt bogyé (NR) baktériumkézossége a harom kilénb6z6 dilén.
Az abran lathat6 jel6lések szerint az NR a nemesrothadt bogy6t jeloli, az NRB a Betsek-dilé
nemesrothadt bogyoira, az NRU az Urégya—, az NRS a Szent Tamas-dil6 nemesrothadt bogydira
vonatkozik. Az abran lathaté 6tszogek mérete aranyos az el6fordulasi gyakorisaggal.

A 8. abra az egészséges szOl6bogyd baktériumkozsségét abrazolja. A Gluconobacter,
Cutibacterium, Bacillus, nnclassified Neisseriaceae és Staphylococcus fajok ezesetben is dominalnak a
bogyon. Az Escherichia-Shingella nemzetség tagjai is megtalalhatok, ezek kozott vannak
névekedés serkent$ fajok, valamint lignin degradalé fajok, amelyek egy korabbi kutatasban
elsésorban sz616 gyokértorzsén fordultak el6 (Vink et al., 2021), de élelmiszer-eredetd human
és allati patogén fajokkal is rendelkezik ez a nemzetség (Sikuten et al., 2020). Az 1174-901-12
taxont Ausztridban P. vificola (peronoszpoéra) ellen kevésbé rezisztens sz616kon talaltak meg
(Wicaksono et al., 2023). A Paracocens nemzetség jelenléte sz6l6ben szignifikansan korrelal az
,»organic pest management’-tel (Campisano et al., 2014). Egy Enbydrobacter nemzetséghez
tartoz6 baktérium, az Enhydrobacter aerosaccus a Colletotrichum capsici, a Fusarium solant,
a  Phytphthora  capsici  és  a  Colletotrichum  gloeosporioides  patogén  gombafajok
micéliumnévekedésének gatlasait okozzak (Weisskopf, 2013). A Methylobacterinm-
Methylorubrum nemzetségrél egy kutatasban azt feltételezik, hogy a P. witicola antagonistija,
valamint a Candidatus phytoplasma (sz616sargulas okozéja) ndvekedését gatolja (Nityagovsky et
al., 2024).
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Gluconobacter
Cutibacterium
Bacillus HB
unclassified Neisseriaceae * ¢ HS
Staphylococcus
Escherichia-Shigella HU
Acinetobacter
1174-901-12 .
Corynebacterium L 3

Paracoccus
Enhydrobacter
Lawsoneila
Methylobacterium-Methylorubrurh

O

HU

HS

HS

*
*
HU HB HB

8. abra: Az egészséges bogy6 (H) baktériumkozossége a harom kilénb6z6 dalén.
Az abran lathato jelolések szerint a H az egészséges bogyot jeloli, a HB a Betsek-diil6 egészséges
bogydira, a HU az Uragya-, a HS a Szent Tamas-ddl6 egészséges bogydira vonatkozik. Az dbran
lathaté 6tszégek mérete aranyos az el6fordulasi gyakorisageal.

5.4 A talalt baktériumnemzetségek lehetséges hatasa

A nemzetségek, amelyek minden bogyétipuson és az dsszes terméteriileten el6fordultak, a
Gluconobacter és a  Cutibacterinm voltak. A Gluconobacter nemzetség ecetsavtermeld
baktériumokat foglal magaba (Navarro et al., 2013). A Gluconobacter hatassal van az alkoholos
erjedésre a borkészités soran, képes befolyasolni a borok glitkéz-, fruktéz-, etanol-, glicerin-,
acetaldehid-, etil-acetat-, izo-amil-alkohol- és szervessav-tartalmanak koncentraciéjat
(Drysdale & Fleet, 1989). A Gluconobacter fajok az aszibogyodbodl készilt must kémidjat is
megvaltoztathatjak, mivel glikonsav, 5-oxofruktéz, dihidroxiaceton termelésének
kovetkeztében megnodvelik a must SO2-megkétési kapacitasat (Barbe et al.,, 2001). Egy
tovabbi kutatds a Gluconobacter szerves illoolajairél megallapitotta, hogy gatoljak a Botrytis
cinerea névekedését (Delgado et al., 2021).

A Cutibacterium taxonhoz tartozo fajok jelenléte a sz616n Gsszefliggésbe hozhatd a magas
hémérséklettel és a napsugarzasnak kitettséggel (Ding et al.,, 2024), és Kitozan-kezelés
hatasara is megemelkedhet a mennyiségiikk a szél6bogyon (Miliordos et al., 2022). A
sz6l6ben gyakran endofita médon vannak jelen, és kimutattak, hogy bizonyos illékony
vegyiletek metabolizmusara lehetnek hatassal (Martins et al., 2024).

A Zymobacter nemzetség, az egészséges bogyd kivételével, minden bogyotipuson és dilén
azonositasra kertlt. Ezt eddig nagyobb mennyiségben sziiretelt sz6l6n talaltak meg (Awad
et al,, 2022).
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A Candidatus Brownia szintén csak az egészséges bogyo6rol szarmazé mintdkban nem volt
megtalalhaté, minden masik mintaban jelen volt. Ez a baktérium gy6kér lisztbogarak obligat
szimbiontija (Chot et al., 2024). Tudomasom szerint sz616bogy6rol még nem izolaltak. A
Corynebacterinm  taxont a Betsek-dGl6t leszamitva minden mintaban detektalta az
adatbazisprogram, viszont err6l a nemzetségrél nem talaltunk olyan kutatist, amelyben
sz0l6n  azonositottak.  Hasonléan a  Corynebacterium  fajokhoz, a  Neisseriaceae
baktériumcsaladot és a Staphylococcus baktériumnemzetséget is csak a Betsek-ddlérdl
szarmazé mintakban nem lehetett megtalalni, a t6bbi mintaban jelen volt. A Neisseriaceae
baktériumcsaladot Primorszk-vidéki sz616kén mar azonositottak (Aleynova et al., 2023). A
Staphylococens taxon abundancidja az Integrated Pest Management hatisara emelkedhet
(Vaghari et al., 2023). Ugyanez a nemzetség phytopatogének elleni biokontrollban is
felhasznalhatd Bacillus és Variovorax izolatumokkal egyiitt (Vaghari et al, 2023). A
Staphylococens nemzetségbe human patogén fajok is tartoznak (Yousaf et al., 2014).

A Lawsonella taxon két minta kivételével (a Betsek- és Szent Tamas-dalék) szintén
minden mintaban benne volt, ebbdl arra kévetkeztethetink, hogy a faj az Ijrégya—dﬁlc’irc’il
gyljtétt bogyokrdl szarmazik. Bzt a nemzetséget mar megtalaltak az emberi bor
mikrobiomjaban (Kim et al., 2021), de sz616n még nem azonositottak.

Az Asaia nemzetséghez tartozé fajok is jelen voltak 2 minta kivételével (egészséges
bogyé és Szent Tamds-dilé) a mintdinkban, ecetsavtermel6 baktériumok tartoznak ide
(Mateo et al., 2014). A taxont kordbban mar dél-ausztraliai sz6l6kén megtalaltak,
legnagyobb szamban egészséges és gombis fertGzéssel fert6zott bogyokon fordult el6
(Mateo et al., 2014). Az Asaia siamensis fajt Tempranillo borok tejsavas erjedésébdl izolaltak
(Ruiz et al., 2010).

A Betsek-ddlé mintait és az egészséges bogyd mintait leszamitva jelen volt a Wolbachia
nemzetség a szG8l6bogyokon. Ez a nemzetség a rovarok tobb mint 60%-aval
endoszimbionta, és akar biokontroll agensként is hasznalhaté rovarok altal transzmittalt
patogének ellen (Moussa et al., 2020).

A Bacillus nemzetséget is azonositottam az adatbazis segitségével, ez jelen volt az
egészséges bogyé mintain és a Szent Tamas- és Uragya-terméteriletekrdl szarmazé
mintakon. A Betsek-term&helyrdl szarmaz6 mintakbol hianyzott, ahogyan a sziirkerothadt
és nemesrothadt bogyokrdl is. Errél a nemzetségrdl el lehet mondani, hogy névekedésgatld
aktivitassal rendelkezik Bozrytis cinerea és Colletotrichum gloeosporioides (anthraknézis okozéja)
ellen, iturin-A-termelés kovetkeztében (Furuya et al, 2011). Tovabba képes olyan
fonalasgombak, élesztégombak és baktériumok gatlasara, amelyek oxtratoxin-A-termelésre
képesek (Bae et al., 2004).

Az Orbaceae csalad a Betsek- és Uragya-dilSk és a nemesrothadt és sziirkerothadt bogyék
kivételével jelen volt a Szent Tamas-dalérol szarmazé mintakban és az egészséges bogyon.
Az ide tartozé baktériumok Y1 1-hexanal, Y3 (E)-2-hexenal és Y41 (E)-2-hexen-1-ol
aromakkal hozzajarulnak a fermentacié soran kialakulé aromaprofilhoz (Shi et al., 2022).

A Peptoniphilus taxon a nemesrothadt és sziirkerothadt bogyokon és az Uragya-diilé
mintain volt megtalalhat6. Kinaban mar azonositottak sz6l6bogy6 kilsé felszinén, pozitiv
korrelaciét mutatott a Gallicola, a Bacteroides és a Pichia taxonokkal (Xu et al., 2022). Egy masik
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kinai sz616kon végzett kutatasban az egyik legnagyobb szamban el6forduld nemzetség volt
a sz6l6bogyo kiils6 felszinén (Yao, 2023).

A mintainkban ugyanilyen el6fordulast mutatott az Aerococcus taxon is. Egy ehhez
hasonl6 kutatdsban nagy szamban botritiszes és savanyurothadassal fert6zott, rothadt
sz816k fermentacidja kézben taldltdk meg ezt a nemzetséget, amelybe tejsavbaktériumok
tartoznak (Lleixa et al., 2018).

A Szent Tamas- és Uragya-d(il6k mintaiban, illetve az egészséges bogydkban fordult el6
az Escherichia-Shigella taxon. Ide, tObbek kozott, élelmiszer-eredetd human és allati patogén
fajok tartoznak (Sikuten et al., 2020). Vannak kéztiik névekedésserkentd és lignindegradalé
fajok is, amelyeket mar megtalaltak sz6l6n6vény (1itis vinifera) gyokértdrzsén (Vink et al.,
2021).

Az Acinetobacter nemzetség az egészséges bogyokban, a nemesrothadt bogydkban és az
Uragya- és Betsek-d@l6kr6l szarmazé mintakban volt benne. Ez a nemzetség a Botrytis cinerea
direkt  antagonistdja  (pl:  katalazaktivitas), és  indukalja a  sz6l6névény
védekezémechanizmusait (lipoxigenaz, fenilalanin ammonia lidz és kitindz aktivalas a
levélben) B. cinerea ellen (Trotel-Aziz et al., 2008). A Bo#rytis cinerea elleni védelmi rendszert
up-regulaci6 és defense-proteinek altal is képes triggerelni (Mian et al., 2024).

Az 1174-901-12 taxon az egészséges bogy6, Szent Tamas-, Urdgya-dilék mintain volt
megtalalhaté. Ezt P. viticola ellen kevésbé rezisztens sz6l6k levelein detektaltak (Wicaksono
et al., 2023). A Lactococcns és Rhodanobacter taxonokkal egytitt negativ korrelaciét mutatott
bormetabolitokkal (heptansav 108, 2-hexansav és etil-észter) (Wang, 2020).

A Paracocens nemzetség az egészséges bogyon és az Uragya-dil6rdl szarmazé mintikon
keriilt azonositasra. Ennek a nemzetségnek a jelenléte sz6l6bogyon szignifikansan korrelal
az Organic Pest Managementtel (Campisano et al., 2014).

A nemesrothadst, sziirkerothadt, Uragya- és Betsck-mintikon jelen volt a Sphingomonas
nemzetség. Az ehhez a taxonhoz tartozo fajok talélik az alkoholos fermentaciét, am pontos
hatasuk a borra még ismeretlen (Bokulich et al., 2013). Glikozidaz szekrécidjara és
polifenolok bontasara is képesek voltak dohanylevelekben (Feng et al., 2018). Az utébbi
koztesterméke a klorogénsav, amely fontos aromaprekurzor (aromas szerves sav) (Feng et
al., 2018). A botritiszfertézés novelte ennek a nemzetségnek az abundancijat a borban
(Bubeck et al., 2020).

Az Enhydrobacter taxon az egészséges bogy6 és a szlrkerothadt bogyé mintaiban,
valamint a Betsek-ddl6r6l szarmazé mintaban volt benne. Ezen baktériumnemzetség tagjait
megtalaltak egy korabbi kutatdsban sz6l6bogyon, az analizis soran klaszterez6dott a
Lachancea guebecensis exbsen fermentativ élesztégombaval (Martins et al., 2024). Egy ehhez a
nemzetséghez tartozé faj, az Enbydrobacter aerosaccus, a Colletotrichum capsici, a Fusarinm solant,
a  Phytopbthora  capsici  és  a  Colletotrichum  gloeosporioides  patogén — gombafajok
micéliumnévekedésének gatlasat okozza (Weisskopf, 2013).

A Rickettsia nemzetség szamos névénybetegséggel Osszefiiggésbe hozhaté (Alma et al.,
2018). Ez a nemzetség a nemesrothadt bogyékhoz és az Uragya-diléhéz kétheté mintikban
volt jelen.

A Leuconostoc taxon a Betsek-termbhelyrdl szarmaz6é mintdkban és a nemesrothadt
bogyok mintiiban volt megtalalhat6. Ez a tejsavbaktériumokat magaba foglalé nemzetség
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Osszefuggésbe hozhaté olyan molekulak megjelenésével a borkészités soran, amelyek az {zre
negativ hatassal vannak (egérszagra emlékeztet$ izhatas el6idézése) (Costello et al., 2001).
Tovabba az almasavbontasban is van szerepiik a borkészités soran (Konig és Frohlich
2017). A Lenconostoc mesenteroides az Allorhizobium vitis altal okozott sz6l6golyva és az Erwinia
amylovora okozta tlzelhalas antagonistdja (Sabri et al., 2023).

A Tatumella nemzetség a szirkerothadt bogyokon és a Szent Tamas-dil6r6l szarmazo
mintdkon jelen volt. Egy kutatdsban ez volt a legmagasabb abundanciaju
baktériumnemzetség voros- és fehérborban (Bubeck et al., 2020). Az abundanciija a teljes
savtartalommal negativ korrelaciét mutatott (Bubeck et al, 2020). A fermentacié
el6rehaladtaval a fehérborban az abundancidja nétt (Bubeck et al., 2020). A botritisz
csokkentette a Tatumella relatlv abundanciajat fehérborban (Bubeck et al, 2020).
Feltételezett, hogy sz6l61ébdl kinyerhetd endogén baktérium (Bubeck et al., 2020). Egy
gbrég kutatasban botritiszfertézott sz816kon jelen volt (Nisiotou et al., 2011).

A Streprococens nemzetség a  Szent Tamds-termGtertiletrdl szdrmazé mintakban
azonositasra kerillt, de a bogyétipusok mintaiban nem jelent meg. Ezt a sz6lénévény
keringési nedvébdl Pierce-betegség soran detektaltak (Deyett & Rolshausen, (2019),
valamint sz6l6levélbdl is azonositottak (Pinto et al., 2014).

Az Apilactobacillus taxon kizardlag a nemesrothadt bogyétipus mintaiban volt jelen, és a
termoéteriileteken nem kertlt azonositasra. Egy ehhez a taxonhoz tartozé faj, az
Abpilactobacillus kunkeei, altalaban lassu lefolyasd vagy megakadt fermentdciobdl izolalhatd
(Edwards et al., 1998).

A Methylocella taxon az Uragya-d(il6rél szarmazé mintakban megtaldlhat6 volt, de a
bogyétipusok egyikén sem jelent meg. Ide metanotréf baktériumok tartoznak, amelyek
képesek a leveg6 metantartalmat szén-dioxidda alakitani, amely esszencidlis a
fotoszintézishez (Restu et al., 2024). Sz616n korabbi kutatasok még nem azonositottak.

A Lonsdalea nemzetség kutatisomban a nemesrothadt bogyéval és a Szent Tamds-ddlé
mintaival hozhat6 6sszefiigésbe. Ezt a nemzetséget (tudomasom szerint) sz6l6n még nem
detektaltak korabbi kutatisokban. A Salix matsudana (spiralfGz) ndvénynél egy ebbe a
taxonba tartozé faj (Lousdalea populi) kéregrakot okoz (Li et al., 2019).

A Methylobacterinm-Methylornbrum taxon az egészséges bogyé mintiiban fordult elé.
Feltételezhets, hogy az ide tartozé fajok a P. viticola (peronoszpora) antagonistai, valamint
gatoljak a Candidatus phytoplasma (sz616sargulas okozoja) névekedését (Nityagovsky et al.,
2024). Illbanyagokat termelnek a borkészités soran, amivel hozzajarulnak a borok
aromaprofiljahoz (Wassermann et al., 2021).

A Tanticharoenia nemzetséget a sziirkerothadt bogyé és a Szent Tamas-dalé mintaiban
azonositotta az adatbazis. Ennek fajai ecetsav-baktériumok, amelyek az aszubogy6bol
kinyert 1ében a musttdl kezdve a végsé mintavételi pontig jelen voltak fermentacié soran,
nagyobb mennyiségben, mint az egészséges és szirkerothadt sz8l6kbol készilt must
fermentacidja soran (Lleixa et al., 2018). Az abundancidja aszibogyobdl késziilt 1ében
szignifikansan eltért az egészséges és sziirkerothadt sz6l6bdl kinyert 1ében levd
abundanciatdl (Lleixa et al., 2018).
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A sziirkerothadt bogyé baktériumkoézosségében jelen volt a Friedmaniella nemzetség. Bzt
kotrabban sz616 térzsében detektaltak (Paolinelli et al., 2022). Egy masik kutatasban endofita
baktériumként sz616magbdl izolaltdk (Alibrandi et al., 2018).

A sziirkerothadt bogyoban detektalt Candidatus Fritschea esetében nem talaltam kutatast,
amelyben sz616n vagy borban azonositottak. A Bemisia tabaci fehérlégy és a Eriococens spurins
pikkelyes rovar esetében endoszimbionta faj (Everett et al., 2005).

A Vagococcus a Betsek-dilé mintaibdl keriilt azonositasra. Ezt a nemzetséget korabban
mediterran sz6l6kon talaltak meg (Singh et al., 2018).

6. OSSZEFOGLALAS

A kutatasomban az 6koldgiai statisztikai elemzés segitségével sikeriilt 6sszehasonlitanom a
harom mintagydjtési teriilet és a haromféle gydjtétt sz616bogyd baktériumkozosségét. Ezt
elsésorban a bogyétipus hatarozta meg (11,7%-ban), mig a terméteriilet 7,7%-ban hatott a
baktérium-Gsszetételre (2. abra). A kapott eredmények alapjan a hiarom duals
baktériumk6zosségének alfa-diverzitasa szignifikans killénbséget mutatott (p < 0,05), ami a
terroir baktériumkdzésségre gyakorolt hatisat timasztja ala (1. abra). A Betsek-ddlén taldlt
baktérium-ASV-k abundancidja szignifikansan (p < 0,05) kisebb volt a masik két ddlé
abundancigjandl (1. abra).

A talalt baktériumnemzetségek eredetiiket és hatisukat tekintve sokszindek. A felhasznalt
irodalmak szerint az aldbbi szerepeket vehetik fel a kutatdsomban talalt baktériumtaxonok.
Eletmédjukat tekintve vannak koéztik ecetsav-baktériumok  (Gluconobacter, Asaia,
Tanticharoenia) és tejsavbaktériumok (Aerococcns, Apilactobacillus, 1.enconostoc). TSbb talalt
nemzetség Botrytis cinerea gombaval szemben antagonista hatasu (Bacillus, Acinetobacter,
Gluconobacter), valamint egyéb novénybetegséget okozd mikroorganizmusokkal szemben
antagonista (Enbydrobacter, Methylobacterium-metylornbrum, Bacillus, Lenconostoc). A mintakban
cl6fordultak killonféle névényvédelmi eljarasok hatasira elszaporodd baktériumtaxonok
(Staphylococcus, Cutibacterinm, Paracoccus), de névénybetegséget okozok is (Rickettsia, Lonsdalea).
Eredetiiket tekintve azonositasra keriiltek rovarok altal terjesztett taxonok (Wolbachia,
Candidatus Brownia, Candidatus Fritschea), valamint human/allati eredetl nemzetségek is
(Escherichia-Shigella, 1174-901-12, Lawsonella). Szamos detektalt nemzetség és csalad a
borkészités szempontjabdl jelentés hatasa (Gluconobacter, Acinetobacter, Leuconostoc, Asaia,
Sphyngomonas, Orbaceae, 1174-901-12, Leuconostoc, Tatumella, Apilactobacillus, Methylobacterinm-
methylornbrum, Tanticharoenia), de sz6lészeti jelent6ségl taxonok is megtalalhatéak voltak a
mintakban (Cutibacterinm, Escherichia-Shigella, Zymobacter, Staphylococcus, Wolbachia, Peptoniphilus,
Tatumella, — Streptococens,  Methylocella, — Friedmaniella, 1V agococens).  Sz6l6ben  endogén
nemzetségeknek bizonyulnak a Cutibacterinm, Tatumella, Friedmaniella taxonok. Biokontoll
szempontjabol a Staphylococcus, Wolbachia és Bacillus nemzetségrdl irnak a kutatisban
felhasznalt irodalmak. A talalt forrasok szerint a borkészités soran az aroma-6sszetételre a
Gluconobacter, Orbaceae, 1174-901-12, Lenconostoc és Metyhlobacteriun-methylorubrum taxon hat, a
fermentaciot pedig az Apillactobacillus, Gluconobacter, Asaia és Tatumella nemzetségek
befolyasolhatjak. A Sphingomonas, Tanticharoenia és Aerococcns abundancidja a botritiszes
borokban egyes kutatdsok szerint emelkedett, a Tatumella abundancidja az ilyen tipusd

borokban pedig cs6kkent.
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