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1. BEVEZETÉS 
 
1.1. A Trichoderma nemzetség taxonómiája 
 
 A mezőgazdasági és ipari szempontból egyaránt jelentős mikroorganizmusok közé 
tartoznak a Trichoderma fonalasgomba-nemzetség tagjai. E mikroszkópikus fonalasgombák 
teleomorf alakjai az Ascomycota törzs Pezizomycotina altörzse, Sordariomycetes osztályának 
Hypocreales rendjén belül a Hypocreaceae családba tartoznak. A Hypocrea fajok 
heterotallikusak, a szexuális folyamathoz két párosodási típus szükséges. Anamorfjaikat, 
melyeknél az ivaros szakasz hiányzik, a Hypocreaceae családon belül elkülönített, 
mitospórás Hypocreaceae egységbe sorolják. A Trichoderma nemzetségbe tartozó törzsek 
rendszerint gyors növekedésűek, telepeik zöld, fehér vagy barnás színűek. Kitartó- illetve 
szaporítóképleteik a végálló, vagy közbülső helyzetű sejtekből képződő klamidospórák, 
valamint az erősen elágazó konídiumtartók végén elhelyezkedő fialidok által lefűzött 
konídiospórák, melyek színtelenek, sárgászöldek vagy zöldek lehetnek. 
 Annak ellenére, hogy a Trichoderma nemzetséget már 1794-ben leírták (Persoon 
1794), a nemzetség taxonómiája és tagjainak azonosítása a mai napig nehézkes és 
ellentmondásokkal terhelt. 1969-ig csaknem minden Trichoderma törzset T. viride-ként 
azonosítottak az irodalomban, köszönhetően a Bisby (1939) által bevezetett koncepciónak, 
mely szerint a Trichoderma nemzetséget ez az egyetlen faj alkotja. Rifai (1969) vizsgálatai 
hozták meg az áttörést, aki bevezette a nemzetség taxonómiájába a „fajaggregátumok” 
koncepcióját és 9 fajcsoportot különített el. Már Rifai is valószínűsítette, hogy számos 
aggregátum – különösen a T. hamatum - tartalmazhat több, morfológiailag nehezen 
elkülöníthető fajt. Bissett munkássága során átdolgozta a folytonos morfológiai jellegek kis 
különbségeinek felismerésén alapuló Rifai rendszert (Bissett, 1984; 1991a, b,c, 1992; Gams 
és Bissett, 1998), kiterjesztve más Hypocrea anamorfokra és a korábbi Gliocladium fajokra. 
Bizonyos Rifai fajaggregátumok azonban elég helytállónak bizonyultak az elemzések során, 
ezért Bissett (1991a) a nemzetség szekciókra (Longibrachiatum, Pachybasium, 
Trichoderma, Saturnisporum, Hypocreanum) történő felosztását javasolta. 
 A molekuláris technikák elterjedésével a gombák rendszertana is jelentős 
változásokon ment keresztül, melynek látható jelei a 90-es évek közepén mutatkoztak meg a 
Trichoderma nemzetség taxonómiájában. Megtörtént a Bissett-féle Longibrachiatum szekció 
revíziója az ITS (internal transcribed spacer) szekvenciák analízisével és RAPD- (random 
amplified polymorphic DNA), valamint izoenzim-mintázatok segítségével (Kuhls és mtsai. 
1996, 1999; Samuels 1996; Samuels és mtsai. 1998; Turner és mtsai. 1997). A munkák során 
a szekció monofiletikusnak bizonyult és első ízben igazoltak néhány konkrét anamorf-
teleomorf kapcsolatot (H. schweinitzii/T. citrinoviride; H. pseudokoningii/T. pseudokoningii; 
H. jecorina/T. reesei). A szekcióhoz csatolták a két fajt (T. saturnisporum és T. ghanense; 

Doi és mtsai. 1987) tartalmazó korábbi Saturnisporum szekciót is, és az is kiderült, hogy a T. 

ghanense és a T. parceramosum azonos fajok.  
A Longibrachiatum szekció azonban csak egy kis szelete a nemzetségnek, a 

legkisebb szekció, mely filogenetikailag a legtávolabb helyezkedik el a többi szekciótól. 
Kindermann és mtsai. (1998) tettek először kísérletet a teljes nemzetség molekuláris 
filogenetikai elemzésére az ITS 1 szekvenciák alapján, és azt tapasztalták, hogy a 
legnagyobb szekció, a Pachybasium parafiletikus, és két nagy csoportra ágazik. A 
filogenetikai vizsgálatok ma már több gén együttes elemzésén alapulnak (Kullnig-Gradinger 
és mtsai. 2002; Chaverri és mtsai. 2003), ennek köszönhetően új molekuláris filogenetikai 
kapcsolatokra derült fény. Bebizonyosodott például, hogy a T. hamatum nem tagja a Bissett 
féle Pachybasium kládnak, hanem egy csoportban van a T. pubescens és a T. strigosum 

fajokkal és egy klaszterben helyezkedik el más Trichoderma szekcióbeli fajokkal is. 
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A konkrét morfológiai különbségek hiányában a Pachybasium A és B elnevezés 
továbbra is használatban maradt. Problémás továbbá a Pachybasium B szekció fajainak (pl. 
T. harzianum) taxonómiai elemzése, nagyon nagy molekuláris szintű genetikai variabilitásuk 
ugyanis azt sugallja, hogy egy-egy mai fajnév több további fajt is takarhat, annak ellenére, 
hogy határozott morfológiai különbségek nem mutathatóak ki közöttük (Kullnig és mtsai. 
2000; Kubicek és mtsai. 2003; Wuczkowski és mtsai. 2003; Gherbawy és mtsai. 2004; 
Druzhinina és mtsai. 2005; Druzhinina és Kubicek, 2005). Így szükséges lenne az eredeti 
morfológiai fajfogalom módosítására és a Taylor és mtsai. (2000) által bevezetett, a 
filogenetikai leszármazással összhangban lévő fajfogalom (GCPSR: Genealogical 
Concordance Phylogenetic Species Recognition) adaptálására a nemzetség taxonómiájában 
(Druzhinina és Kubicek, 2005). Ehhez több független gén analízisére van szükség. 
Druzhinina és Kubicek (2005) a GenBank internetes adatbázisában fellelhető különböző 
DNS-szakaszok szekvenciáinak részletes vizsgálata után arra következtetett, hogy a tef1 
(transzlációs elongáció faktor 1-α) nagy intronja és utolsó nagy exonja, az rpb2 (RNS 
polimeráz B alegység 2) gén, a chi18-5 (korábban ech42, 42 kD méretű endokitináz) utolsó 
nagy exonja és az ITS 1 és 2 szekvenciák együttes vizsgálata megbízható filogenetikai 
eredményre vezethet. Közleményükben jelent meg a nemzetség jelenleg elfogadott legújabb 
felosztása is, mely 49 Hypocrea, 25 Trichoderma és 14 anamorf-telemorf párosított taxont 
tartalmaz 3 szekcióba és 14 kládba rendezve (Longibrachiatum; Trichoderma: Rufa, 

Pachybasium A; Pachybasium B: Pachybasioides, Hypocreanum, Chlorospora, 

Lixii/catoptron, Virens, Semiorbis, Strictipilis, Stromatica, Ceramica, Lutea, Psychrophila, 

„Lone lineages”). 
Annak ellenére, hogy a filogenetikai elemzések ilyen komplex molekuláris 

háttérmunkát kívánnak, az egyes fajok azonosítása viszonylag egyszerűen kivitelezhető az 
ITS 1 és 2 régiók szekvenciájának elemzésével. Ezek a szekvenciák nagy számban (90 
kópia) fordulnak elő a genomban és könnyen amplifikálhatók (Druzhinina és Kubicek, 
2005). Druzhinina és mtsai. (2005) az ITS 1 és 2 szekvenciák diagnosztikus oligonukleotid 
szekvenciarészein alapuló „vonalkód”-módszert vezetett be, melynek internetes felülete 
TrichOkey 2.0 néven szabadon hozzáférhető (www.isth.info) és nagyban megkönnyíti az 
egyes izolátumok azonosítását. (A TrichOkey 2.0 először 5 nemzetségspecifikus 
szekvenciaelemet, ún. „horgonyt” keres a beküldött szekvenciában. Ezek megtalálása esetén 
a szekvenciának megfelelő fajt a Trichoderma nemzetségbe tartozó fajként azonosítja, majd 
fajspecifikus szekvenciák keresésével folytatja az elemzést.) A program széles 
háttéradatbázisa alapján a 77 Hypocrea és Trichoderma fajból hetvenet nagy biztonsággal 
képes azonosítani. 
 
 
1.2. A Trichoderma nemzetség jelentősége 
 
 A Trichoderma nemzetség képviselői széles körben elterjedt, talajlakó imperfekt 
penészgombák, csaknem minden szerves anyagot tartalmazó talajban és természetes 
élőhelyen megtalálhatók, és az élő szervezetek hulladékanyagainak lebontásával részt 
vesznek a biogén elemek körforgalmában. Ipari és mezőgazdasági szempontból egyaránt 
kiemelkedő jelentőségű mikroszkopikus szervezetek: az iparban elsősorban kiváló 
cellulózbontó képességük miatt alkalmazzák őket (Kubicek 1992; Kubicek és Penttilä, 
1998), mezőgazdasági szempontból pedig egyfelől a növénykórokozó gombák elleni 
biológiai védekezés céljaira történő felhasználásuk érdemel kiemelt figyelmet (Herrera-
Estrella és Chet, 2003), másfelől az étkezési gombák termesztésében súlyos gazdasági 
károkat okozó „zöldpenész” tünetegyüttes kialakulásáért felelősek (Seaby 1998; 
Hatvani és mtsai. 2008a, Kredics és mtsai. 2009b). Az orvosi szakirodalomban pedig, 



 5 
 
 

bár kis számban, de napvilágot láttak Trichoderma által okozott fertőzésekről szóló 
tudósítások is (Kredics és mtsai. 2003a).  
 

1.2.1. A Trichoderma nemzetség ipari jelentősége 
 
 Ipari szempontból jelentős a Trichoderma fajok cellulózbontó képessége. A T. reesei 
olyan enzimkomplexet termel, mely még a kristályos állapotú cellulózt is képes lebontani 
glükózig (Kubicek és Penttilä, 1998). Ez a tulajdonsága felhasználható cellulóztartalmú 
anyagok hasznosítására. Ipari méretekben termeltetett xilanázait felhasználják az élelmiszer-, 
és a papíripar, valamint a takarmányozás területén (Haltrich és mtsai. 1996). Molekuláris 
biológiai kutatásokban a Trichoderma enzimeket tartalmazó Novozyme 234 készítményt 
protoplasztok előállítására alkalmazzák. 
 
 
1.2.2. Trichoderma fajok a biológiai növényvédelemben 
 

A Trichoderma nemzetség képviselőinek neve sokszor merül fel növénypatogén 
gombákkal szembeni antagonizmusuk révén is. Egyes Trichoderma törzsek extracelluláris 
enzimeik segítségével képesek más gombák sejtfalát feloldani (Sivan és Chet, 1989). 
Különböző fonalasgombákat tudnak ezáltal parazitálni, köztük növénypatogén Fusarium 
(Sivan és Chet, 1993), Pythium (Naseby és mtsai. 2000), Rhizoctonia (Lewis és Larkin, 
1997), Botrytis (Elad 2000) és Sclerotinia (Elad 2000; Naár és Kecskés, 1995) fajokat. 
Számos faj termel különböző típusú antibiotikumokat (Sivasithamparam és Ghisalberti, 
1998; Szekeres és mtsai. 2005a), melyek extracelluláris enzimekkel szinergizáló hatása a 
mikoparazitizmus során már bizonyított. Az antagonizmus hátterében álló mechanizmusok 
közül feltétlenül meg kell említeni a növénypatogén gombákkal szembeni hatékony 
kompetíciós képességeket is. Az élőhelyen fellelhető szénforrásokért extracelluláris enzimek 
(pl. cellulázok, xilanázok) segítségével folytatott kompetíció mellett a hatékony biokontroll 
képesség hátterében a mikroelemekért folytatott kompetíció jelentősége is feltételezett. A jó 
biokontroll képességekkel rendelkező T. atroviride és T. virens fajok teljes 
genomszekvenciájának annotációja, és a gyenge biokontroll képességekkel rendelkező T. 

reesei genomjával történő összehasonlítása során fényt derült pl. arra, hogy a T. atroviride és 
a T. virens a T. reesei-nél sokkal nagyobb, a vas felvételéért felelős génkészlettel (vas-
reduktázok, vas-transzporterek, sziderofór-transzporterek) rendelkezik (Kubicek, Kredics, 
Antal és mtsai. nem publikált adatok). A jó biokontroll képességekkel rendelkező 
Trichoderma törzsek gyors kolonizációra képesek a rizoszférában, emellett hatékony 
biofertilizáción keresztül segítik a növények növekedését, valamint stimulálják a növények 
védekezési reakcióit (Harman és mtsai. 2004). Az így kialakult rezisztencia az indukciótól 
számítva akár több hónapig is fennmaradhat. 

A T. virens, T. harzianum és T. atroviride fajok az említett előnyös tulajdonságaik 
révén kiválóan alkalmasak arra, hogy belőlük a növénypatogén gombák elleni biológiai 
védekezésben felhasználható biofungicid törzseket állítsunk elő (Papavizas 1985; Benítez és 
mtsai. 2004; Manczinger és mtsai. 2002). A folyamat része az ígéretes törzsek izolálása, 
ökofiziológiai tulajdonságaik feltérképezése és az egyes törzsek nemesítése. 

A Trichoderma-alapú biokontroll készítményekkel szemben alapvető elvárás a 
megfelelő hatékonyság. Amennyiben a biológiai védekezés céljára szelektált kiindulási törzs 
nem felel meg ennek az elvárásnak, a probléma megoldását fokozott biokontroll aktivitású 
Trichoderma törzsek nemesítése jelentheti (Manczinger és mtsai. 2002). Hatékonyabbak 
lehetnek azok a nemesített vonalak, amelyek nem igényelnek olyan hosszú indukciós 
folyamatot a lebontó enzimek termeléséhez, mint a kiindulási törzsek, vagy amelyek 
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nagyobb mennyiségben, és lehetőség szerint konstitutívan termelik a mikoparazitizmusban 
szerepet játszó β-1,3-glukanázt, kitináz és proteáz enzimrendszerek bizonyos összetevőit. A 
nemesítési munkák másik fő célja a fungicidrezisztencia kialakítása vagy fokozása az egyes 
törzsekben, amely lehetőséget biztosíthat a talajban a már korábbi vegyszeres kezelések 
során visszamaradt esetleges fungicid szermaradványok toleranciájára, vagy éppen a törzsek 
fungicidekkel történő együttes alkalmazására az integrált növényvédelem keretein belül. Az 
antagonista Trichoderma törzsek nemesítési lehetőségeiről Manczinger és mtsai. (2002) 
nyújtanak áttekintést. A transzformáció lehetőséget biztosít az adott sajátságért felelős gének 
közvetlen sejtbejuttatására, ehhez azonban használható transzformációs rendszerekre van 
szükség. Az irodalomban egyaránt találunk adatokat Trichoderma gének, pl. kitinázok, 
endoglukanázok, β-glükoronidáz és proteázok klónozásáról és transzformációjáról, és 
heterológ gének expressziójáról is (Manczinger és mtsai. 2002; Karaffa és mtsai. 2006). A 
protoplaszt-fúzió az ígéretes törzsek kedvező tulajdonságainak kombinálását teszi lehetővé, 
melyet sikerrel alkalmaztak Trichoderma törzsek nemesítése során kedvezőbb sajátságokkal 
rendelkező genetikai rekombinánsok létrehozására. Viszonylag kevés publikációt találhatunk 
a mutagenezissel történő nemesítésről. Előfordulnak közlések random izolátumok 
teszteléséről és fungicidrezisztens mutánsok izolálásáról, de az enzimszekréciós képességek 
mutagenezissel történő fokozásáról csak néhány adat áll rendelkezésre (Manczinger és mtsai. 
2002), pedig a környezetvédelmi szervek az így előállított törzsek szabadföldi alkalmazását 
könnyebben engedélyezik, mint a protoplaszt-fúzióval vagy a transzformációval nemesített 
törzsekét. Szekeres és mtsai. (2004a) mutagenezissel törzsnemesítést végeztek az 
extracelluláris proteáz enzimeket túltermelő mutánsok előállítása céljából. Az egyes mutáns 
törzseket p-fluoro-fenilalaninnal szembeni rezisztenciára, és megváltozott telepmorfológiára 
szelektálták. Számos proteáztúltermelő mutáns törzs hatásos antagonista partnernek 
bizonyult az alkalmazott növénypatogén gombákkal szemben. A klasszikus mutagenezis és 
protoplaszt-fúzió módszerei kombinálhatók is egymással (Hatvani és mtsai. 2006; Besoain 
és mtsai. 2007).  

Egy ideje már a kereskedelemben is megjelentek Trichoderma-tartalmú 
készítmények, mint például a Bio-Fungus, Binab T, RootShield, T-22G, T-22 Planter Box, 
Bio-Trek, Promote, Supresivit, Trichodex, Trichopel, Trichoject, Trichodowels, Trichoseal, 
és a Trichoderma 2000. 
 
 
1.2.3. Trichoderma fajok kártétele a gombatermesztésben 
 

Miközben a mezőgazdaságban egyre nagyobb területeken alkalmazzák a 
Trichoderma-tartalmú készítményeket, az étkezési gombák termesztésével foglalkozó 
gazdálkodók világszerte egyre gyakrabban szembesülnek a Trichoderma törzseknek 
tulajdonítható, úgynevezett „zöldpenész” tünetegyüttesével (Castle és mtsai. 1998; 
Mumpuni és mtsai. 1998; Hatvani és mtsai. 2008b). A zöldpenész problémája abból 
adódik, hogy a penészgomba tápanyagként hasznosítja a gombatermesztésre 
alkalmazott alapanyagot, így versenyhelyzetbe kerül a termesztett gombával, és képes 
azt kiszorítani (1. ábra). A kártevő gomba megtelepedése esetén a termesztőnek 
folyamatos fertőzési forrással kell szembenéznie, a penészspórák ugyanis kifejezetten 
hatékonyan képesek terjedni az esetleges higiéniai hiányosságok következtében a 
levegő vagy a ruházat útján. 

A Trichoderma nemzetségbe tartozó penészgombák régebben is okoztak kisebb 
mértékű károkat a csiperke (Agaricus bisporus) termesztésében, a 80-as évek közepe 
táján azonban új, agresszív penésztörzsek jelentek meg Írországban, Nagy-Britanniában 
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1. ábra. Trichoderma zöldpenész tünetei A) a csiperke termesztése során alkalmazott 
komposzton, és B) a laskagomba termesztése során alkalmazott, szalmaalapú 

szubsztrátumon 
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(Muthumeenakshi és mtsai. 1994, 1998; Hermosa és mtsai. 1999; Mamoun és mtsai. 2000) 
és Észak-Amerikában (Castle és mtsai. 1998; Ospina-Giraldo és mtsai. 1998, 1999). A 
kórokozókat a T. harzianum Th2 és Th4 biotípusaként azonosították (Muthumeenakshi és 
mtsai. 1994, 1998), de később bebizonyosodott, hogy egy új faj, a T. aggressivum két 
változata (T. aggressivum f. europaeum és T. aggressivum f. aggressivum) tehető felelőssé a 
csiperke zöldpenészes fertőzéséért (Samuels és mtsai. 2002). Ezt a fajt mindezidáig csak 
gombakomposztból sikerült izolálni, terjedési módja és a lehetséges fertőzési utak így nem 
ismertek. 

Az elmúlt években a Trichoderma által okozott zöldpenész-fertőzések a laskagomba 
(Pleurotus ostreatus) termesztésében is jelentkeztek (Park és mtsai. 2004; Woo és mtsai. 
2004; Kredics 2008). Az első jelentős terméskiesést okozó betegséget Dél-Koreában írták le 
(Yu 2002). Több mint 100 laskatermesztésből származó mintát vizsgáltak meg. Kimutatták a 
T. viride, T. harzianum és T. koningii fajok előfordulását, az izolátumok többsége (65,5%) 
viszont egy azonosítatlan Trichoderma fajhoz tartozott. ITS 1 és 2 szekvenciák, random 
amplifikált DNS-polimorfizmusok (RAPD) és restrikciós fragmenthossz-polimorfizmusok 
(RFLP) alapján ezek az izolátumok a T. harzianum-hoz közeli, de különálló filogenetikai 
kládot alkottak. Olaszországban a laskagomba súlyos zöldpenészes fertőzöttségét írták le, 
ami a laskagombatermeszés válságához vezetett (Woo és mtsai. 2004). Az előzetes 
morfológiai és genetikai jellemzésből nyert adatok arra utaltak, hogy a fertőző ágens a T. 

harzianum fajba tartozik. 
 
 

1.2.4. A Trichoderma nemzetség klinikai jelentősége 
 

Napjainkban az opportunista gombafertőzések gyakorisága egyre növekvő tendenciát 
mutat, ami nagyrészt a gyengült immunrendszerű betegek emelkedő számának köszönhető. 
Ebbe a rizikócsoportba tartoznak a HIV vírussal fertőzött emberek, valamint a 
szervátültetésen átesett páciensek, ugyanakkor egyéb tényezők, például a sebészeti 
beavatkozások, a citotoxikus kemoterápiák és a szélesspektrumú antibiotikumok 
alkalmazása szintén jelentősen növeli a gombafertőzések kialakulásának lehetőségét. Az 
orvosi szakirodalomban napvilágot láttak Trichoderma törzsek által okozott fertőzésekről 
szóló tudósítások, többek között máj-, csontvelő- és veseátültetéssel, valamint peritoneális 
dialízissel összefüggő esetek leírásai (Kredics és mtsai. 2003a). A fertőzések egy részét 
sikerült antimikotikumokkal kezelni, másik részük azonban halálos kimenetellel végződött. 
A fertőzéseket okozó törzseket a szerzők a T. longibrachiatum, a T. citrinoviride, a T. 

pseudokoningii, a T. harzianum, a T. koningii és a T. viride fajokba sorolták (Kredics és 
mtsai. 2003a). Ezzel kapcsolatban felmerül a kérdés, hogy a Trichoderma nemzetségen belül 
valóban ilyen sok faj képes-e humán fertőzéseket okozni. 
 
1.3. Trichoderma törzsek ökofiziológiai tulajdonságai 
 

A modern agrártechnológiában nagy a jelentősége a jól jellemzett ökofiziológiai 
tulajdonságokkal rendelkező biokontroll izolátumok növényvédelemben történő 
alkalmazásának, velük ugyanis kiválthatóak a környezetszennyező, vegyi alapú szintetikus 
fungicidek, melyek mezőgazdasági alkalmazása számos szárazföldi- és vízi ökoszisztémát 
veszélyeztet. A biokontroll képességű Trichoderma törzsek ökofiziológiai jellemzése során 
kulcsfontosságú a különböző környezeti tényezők stresszhatást kiváltó értékeivel szembeni 
tolerancia vizsgálata. Ilyen környezeti tényező pl. a hőmérséklet és a pH, melyek hatással 
lehetnek a spóracsírázásra és csíratömlő-növekedésre, a micélium-növekedésre és kompetitív 
képességekre, a szaprofita képességre és az extracelluláris enzimaktivitásokra (Kredics és 
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mtsai. 2003b). Jelentős a törzsek alkalmazhatóságának tekintetében a környezet 
vízviszonyainak hatása a különböző életfolyamatokra (növekedés, szaprofita képességek, 
toxintermelés, enzimtermelés) (Kredics és mtsai. 2000, 2003b, 2004a). A nehézfémek 
szintén befolyásolják a Trichoderma törzsek életfolyamatait (Kredics és mtsai 2001a,b, 
2003b). Az abiotikus környezeti hatásokhoz sorolhatók a különböző peszticidek is, melyek 
Trichoderma törzsek általi toleranciájának vizsgálata kiemelkedő jelentőségű a 
növényvédőszerekkel történő kombinált alkalmazás szempontjából. A peszticidek hatással 
lehetnek a szubsztrátum-kolonizáló képességre és magára a vitalitásra is (Kredics és mtsai. 
2003b). 
 A Trichoderma nemzetség képviselőinek egyik legjelentősebb fiziológiai eszköze az 
összehangoltan szabályozott, egyedi enzimekből álló extracelluláris enzimrendszer, amely 
mind az abiotikus, mind a biotikus hatásokra adott válaszreakciókban szerepet játszik. A 
szekretált extracelluláris enzimek alapvető szerepet töltenek be mind a kompetíció, mind a 
mikoparazitizmus folyamataiban. A kompetíció ebben az esetben az élőhelyen elérhető 
tápanyagok minél gyorsabb energiává alakítását, míg a mikoparazitizmus a gazdaszervezetet 
felépítő biopolimerek hatékony enzimes hidrolízisét és sejtbe transzportálható formába 
alakítását jelenti. 

A Trichoderma cellulázokat főként ipari jelentőségük miatt tanulmányozzák 
intenzíven (Kubicek és mtsai. 1990). A természetben ez az enzimrendszer végzi a növényi 
sejtfal legelemibb összetevőjének glükózig történő lebontását. A cellulóz több lépcsőben 
történő fokozatos lebontását három fő enzimcsoport végzi. Az endoglukanázok 
véletlenszerűen hasítanak a β-1,4-glukán láncban, melynek következtében az adott enzim 
specificitásától függő polimerizációs fokú oligoszacharidok keletkeznek. A 
cellobiohidrolázok az oligoszacharidok nem-redukáló végéről cellobióz-egységeket vágnak 
le, melyet a β-glükozidázok hasítanak glükóz-egységekre. A cellulóztartalmú sejtfallal 
rendelkező Oomycota Pythium fajok elleni mikoparazitizmusban a Trichoderma törzsek 
cellulázai is fontos szerepet játszhatnak, elősegíthetik az antagonista bejutását a gazda 
hifájába (Benhamou és Chet, 1997). 

A növényi hulladékanyagok legnagyobb mennyiségben jelenlevő alkotói a cellulózon 
kívül a hemicellulóz és a pektin. A növényi sejtfal bonyolult hemicellulóz frakciójának 
lebontásában a xilanáz enzimrendszer játssza a főszerepet. A Trichoderma fajok jelentős 
endo-β-1,4-xilanáz és β-xilozidáz (Antal és mtsai. 2001; Cacais és mtsai. 2001) és acetil-
xilán-észteráz (Biely és mtsai. 1997; Kremnický és mtsai. 2004) szekréciós képességgel 
rendelkeznek. Az arabinofuranozidázok (Nogawa és mtsai. 1999), az α-glükuronidázok 
(Margolles-Clark és mtsai. 1996), a β-mannanázok (Hägglund és mtsai. 2003) és a 
mannozidázok (Kulminskaya és mtsai. 1999) szintén részét képezik a nemzetség 
hemicellulózbontást végző extracelluláris enzimrendszerének.  

A növényi sejtfalban szintén nagy mennyiségben jelen lévő pektin fő gerincének 
bontását a pektináz enzimrendszer végzi, melynek részei a különböző pektin- és pektát-
liázok, valamint poligalakturonázok. Mivel a pektin a cellulózzal, a ligninnel és a 
hemicellulózzal asszociáltan fordul elő komplex polimerhálózatot alkotva, ezért 
lebontásában részt vehetnek a korábban említett észterázok is. A Trichoderma fajok is 
képesek a pektin hidrolízisére, Markovič és mtsai. (1985) pektin észterázt és 
poligalakturonázt, míg Mohamed és mtsai. (2003) két poligalakturonáz izoenzimet 
tisztítottak és jellemeztek Trichoderma reesei törzsekből. A különböző, részlegesen 
hidrolizált növényi poliszacharidok lebontásában, valamint a főbb szénhidrát-polimerek 
oldalláncainak lehasításában az előbbiek mellett részt vesznek az α- és β-D-galaktozidázok 
is, mely enzimek szintén képviseltetik magukat a Trichoderma törzsek extracelluláris 
enzimrendszerében (Zeilinger és mtsai. 1993; Savel’ev és mtsai. 1997; Seiboth és mtsai. 
2005). 
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Az elhullott növényi részekben található keményítő lebontását az amiláz 
enzimrendszer biztosítja, amelynek jelenléte a Trichoderma fajoknál is igazolt (De Azevedo 
és mtsai. 2000; Pacheco-Chávez és mtsai. 2004). 

A Trichoderma nemzetség a mikoparazitizmusban mutatott aktivitását a kitináz, 
glukanáz és proteáz extracelluláris enzimrendszereknek köszönheti, a lehetséges gazda 
Basidiomycota és Ascomycota gombák sejtfala ugyanis főleg kitin és β-glukán fibrillumokat 
tartalmaz amorf fehérjehálózatba ágyazva.  

Sahai és Manocha (1993) szerint a kitinbontó enzimeket három csoportra oszthatjuk: 
endokitinázokra, melyek internális helyeken véletlenszerűen hasítják a kitin 
mikrofibrillumot, s működésük nyomán kitotetraóz, kitotrióz és diacetil-kitobióz egységek 
szabadulnak fel; β-1,4-N-acetil-glükózaminidázokra, melyek a kitotetraóz, kitotrióz és 
diacetil-kitobióz molekulák nem redukáló végéről N-acetil-glükózamin monomereket 
hasítanak le; valamint exokitinázokra, melyek diacetil-kitobióz egységeket hasítanak le a 
kitin mikrofibrillum nem redukáló végéről. Ulhoa és Peberdy (1992) T. harzianumból 
tisztított és jellemzett egy extracelluláris endokitinázt és egy, a β-1,4-N-acetil-
glükózaminidázok csoportjába tartozó extracelluláris kitobiázt (Ulhoa és Peberdy, 1991). 
Haran és mtsai. (1995) hat különböző enzimet azonosítottak: két β-1,4-N-acetil-
glükózaminidázt, és négy endokitinázt. Az újabb kutatások a kitináz gének biokontroll-
specifikus, kaszkádszerű expressziójáról számolnak be (Kubicek 2003). 

A β-glukanázok szubsztrátjai a glukánok, melyek β-kötéssel kapcsolódó D-glükóz 
egységekből felépülő homopolimerek. A β-glukanázokat működésük szerint két részre 
oszthatjuk. Az endo-β-glukanázok láncon belüli kötéseket hasítanak véletlenszerűen a 
poliszacharid gerinc mentén, míg az exo-β-glukanázok a lánc nem redukáló végéről glükóz 
egységeket hasítanak le. A β-glukánt hidrolizáló enzimeket a hasított kötés típusa (β-1,3-; β-
1,4-; β-1,6-) alapján is csoportosíthatjuk. A Rhizoctonia solani, Sclerotium rolfsii és Pythium 

aphanidermatum fajok sejtfalának Trichoderma törzsek általi lebontásában a kitinázokat és 
β-1,3-glukanázokat találták a legfontosabb enzimeknek (Elad és mtsai. 1982; Sivan és Chet, 
1989). Az első, kizárólag glukánokat hasító Trichoderma β-1,3-glukanázt T. 

longibrachiatum-ból tisztították (Tangarone és mtsai. 1989). A T. harzianum β-1,3-
glukánbontó rendszere laminarinnal való indukció alapján legalább hét extracelluláris 
enzimből áll (Vázquez-Garciduenas és mtsai. 1998). De la Cruz és mtsai. (1995) endo-β-1,6-
glukanázt tisztítottak és jellemeztek, és igazolták jelentőségét a T. harzianum 

mikoparazitizmusában. 
A proteázok a mikoparazitizmus folyamata során mind a korai, mind a késői 

penetrációs fázisban szerephez jutnak, szubsztrátjaik a fonalasgombák sejtfalában és 
citoplazmájában megtalálható fehérjék. A gazdaszervezet lízise során felszabaduló 
peptideket, oligopeptideket aminosavakká bontják, melyeket aztán a törzsek 
táplálékforrásként hasznosítanak. A preproenzimként szintetizálódott proteázok más 
enzimeket, valamint Trichoderma toxinokat is aktiválnak. A Trichoderma fajok 
extracelluláris proteázainak termelési profiljait, az eddig tisztított enzimek jellemzőit, a leírt 
proteázokat kódoló géneket, valamint a proteázok mikoparazitizmusban betöltött szerepét és 
ipari jelentőségét foglalja össze Kredics és mtsai. (2005a) rendszerező munkája. 

A lipázok mikoparazitizmusban betöltött szerepét is valószínűsítik (Benhamou és 
Chet, 1993). Calistru és mtsai. (1997) lipolitikus aktivitásokat detektáltak T. viride és T. 

harzianum esetében, melyek fonalasgombákra (Fusarium moniliforme, Aspergillus flavus) 
gátló hatást gyakoroltak. Van Tilburg és Thomas (1993) a T. virens magas lipáz aktivitását 
figyelték meg R. solani sejtfalát tartalmazó tápközegben.  
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2. CÉLKITŰZÉSEK 
 
Kutatásaink fő céljai a következők voltak: 
 

1. Trichoderma törzsgyűjtemény létrehozása, törzsek izolálása, gyűjtése a következő 
élőhelyekről: 

A) Búza, illetve rizs termesztésébe bevont mezőgazdasági talajokból. 
B) A csiperke, illetve laskagomba termesztésére alkalmazott alapanyagokból. 
C) Klinikai mintákból (Trichoderma törzsek beszerzése nemzetközi 

törzsgyűjteményekből és a SZTE Egyetemi Klinikájáról). 
2. Az izolált törzsek fajszintű azonosítása az ITS (internal transcribed spacer) 

szekvenciákon alapuló „barcoding” rendszer (TrichOKey 2.0, www.isth.info) 
segítségével, szükség esetén a fajazonosítás megerősítése a tef1 gén egy 
fragmentjének szekvenciaelemzésével. A Trichoderma fajok biodiverzitásának 
felmérése az egyes élőhelyeken. 

3. Az izolált törzsek ökofiziológiai és enzimológiai jellemzése: 
A) A mezőgazdasági talajokból izolált törzsek 

- screen-elése in vitro antagonizmus-tesztekben, növénypatogén gombák 
elleni biológiai védekezés céljaira alkalmazható potenciális biokontroll 
törzsek azonosítása céljából, 
- extracelluláris cellulolitikus, xilanolitikus, kitinolitikus és proteolitikus 
enzimaktivitások, illetve antibakteriális és antifungális metabolitok 
termelésére való képességének vizsgálata, 

B) A gombatermesztési alapanyagból izolált törzsek 
- hőmérséklet-, pH- és vízaktivitás-függésének meghatározása 
- szénforráshasznosítási képességeik felmérése 
- termesztett gombákkal szembeni in vitro antagonizmusának felmérése, 
- mezőgazdasági gyakorlatban széles körben alkalmazott fungicidekkel 
szembeni érzékenységének felmérése, 
- extracelluláris enzimek termelésére való képességének felmérése. 

C) A klinikai mintákból izolált törzsek 
- hőmérséklet- és pH-függésének meghatározása, 
- szénforráshasznosítási képességeik felmérése, 
- extracelluláris enzimek és citotoxikus metabolitok termelésére való 
képességének felmérése, 
- orvosi gyakorlatban alkalmazott gombaellenes antibiotikumokkal szembeni 
érzékenységének felmérése. 

4. Molekuláris markerek keresése és diagnosztikai eljárások kidolgozása a gyakorlati 
szempontból jelentős Trichoderma fajok/törzsek nyomonkövetése céljából: 

A) Ígéretes biokontroll törzsek nyomonkövetésére alkalmas, törzsspecifikus 
markerek keresése és rájük épülő monitoring módszerek kidolgozása. 

B) A laskagomba zöldpenészes megbetegedését okozó Trichoderma fajok 
specifikus kimutatására alkalmas molekuláris diagnosztikai módszer 
kidolgozása. 

C) A humán fertőzéseket okozó Trichoderma fajok kimutatására, ill. az ezen 
fajokon belül esetlegesen meglévő patogén és nem patogén szubpopulációk 
elkülönítésére alkalmas molekuláris markerek keresése. 
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3. A KÍSÉRLETEK KIVITELEZÉSE 
 

Az izolátumok rázatott tenyészeteiből a DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen) segítségével 
tisztítottunk össz DNS-t. A PCR-ek során amplifikált DNS-t GenEluteTM PCR Clean-Up Kit 
(Sigma) segítségével tisztítottuk. Az amplifikált és tisztított DNS automatikus szekvencia-
meghatározását külső szolgáltatások (MTA Szegedi Biológiai Központ; ill. Macrogen, 
Szöul, Dél-Korea) igénybevételével végeztük.  

Az UP-PCR (Universally Primed PCR) kísérleteket az AA2M2, AS15inv, 3-2 (Bulat és 
mtsai. 2000), valamint az L15/AS19 és L45 (Lübeck és mtsai. 1999) indítószekvenciák 
(primerek) segítségével végeztük, 30 ciklusos polimeráz láncreakcióban (PCR; denaturáció: 
92°C, 50s, annealing: 55,7°C, 80s, extenzió: 72°C, 60s). A kiválasztott biokontroll T. 

harzianum törzsre specifikus fragmenteket TOPO vektorba (Invitrogen) klónoztuk, majd 
szekvenciájuk meghatározását követően összesen 14 db, 50% körüli GC-tartalmú, 57-59 °C 
közötti számított Tm-értékű SCAR (Sequence Characterized Amplified Regions) 
indítószekvenciát terveztünk (1. táblázat). Az egyes specifikus UP-PCR fragmentekre 
tervezett forward és reverz SCAR-indítószekvenciák különböző kombinációit 35 ciklusos 
PCR-ben (denaturáció: 94°C, 10s, annealing és extenzió: 67°C, 35s) teszteltük. 

A laskapatogén Trichoderma fajok kimutatására alkalmazható specifikus 
indítószekvenciákat (1. táblázat) a nemzetség Lixii/Catoptron kládjába tartozó fajok tef1 
génszekvenciáinak illesztése alapján terveztük. 

A kutatómunka során alkalmazott további fontosabb módszerekről nyújt áttekintést a 2. 
táblázat. 
 
 
4. EREDMÉNYEK ÉS MEGVITATÁSUK 
 
4.1. Trichoderma törzsek izolálása és azonosítása, biodiverzitásuk felmérése 

 
Munkánk során összesen 400 Trichoderma törzset gyűjtöttünk különböző 

élőhelyekről. A 3. táblázat az izolátumok fajok közötti megoszlását mutatja a 
tanulmányozott élőhelyeken, a Trichoderma nemzetségre jelenleg elfogadott taxonómiai 
tagolás szerint (Druzhinina és Kubicek, 2005). A táblázatból kitűnik, hogy a különböző 
élőhelyeken más-más Trichoderma fajok dominálnak (búzaföld és rizsföld: T. harzianum és 
T. virens; csiperkekomposzt: T. aggressivum; laskagomba termesztésére alkalmazott 
alapanyag: T. pleurotum; klinikai minták: T. longibrachiatum), egyes Trichoderma fajokat 
pedig csak bizonyos élőhelyeken sikerült kimutatni (csak búzaföldön: T. oblongisporum, T. 

rossicum, T. spirale; csak rizsföldön: T. hamatum; csak csiperkekomposztban: T. 

aggressivum; csak laskagomba termesztésére alkalmazott alapanyagban: T. pleurotum; csak 
klinikai mintákban: Hypocrea orientalis). 

A Trichoderma nemzetség legnagyobb biodiverzitását (11 faj) a búzaföldről 
származó mintákban, míg a legkiseb biodiverzitást (3 faj) a klinikai mintákban tapasztaltuk. 
 
 
 
 



1. táblázat. A kísérleti munka során tervezett indítószekvenciák (primerek) 
 

Cél Név Hossz (bp) Szekvencia Tm (°C) 

 

15invFL1 

 

22 

 

5’...CTGTGCTCCAATTGATCGACGA...3’ 

 

57,21 

15invF2 22 5’...TTGCTGGCGAATCGGAGGATAC...3’ 58,58 

15invRL1 26 5’...GACAACTTGAAGGTAGACGAATCGTC...3’ 57,67 

15invFS1 23 5’...GCTTCAGTCGTATCAACCTTGGT...3’ 56,93 

15invRS1 22 5’...GTGTGATGTGCAAATCGGCAAG...3’ 57,50 

AA2M2FL1 22 5’...GCCGGAGACTTACCTGAACCAT...3’ 58,17 

AA2M2RL1 24 5’...AACTCGCGAGGCAACTTTATTCAG...3’ 57,91 

AA2M2FS1 24 5’...ACCATCATCGGGTCGTTATTAAGC...3’ 57,00 

AA2M2RS1 23 5’...CGTGCTGTCTAAAGTCTACGACC...3’ 57,13 

M2invFL1 21 5’...CCGAACATTGCACGCAGTTCT...3’ 58,41 

M2invF2 22 5’...CGGTAAGAACCGAACATTGCAC...3’ 58,93 

M2invRL1 22 5’...GCACCACTATGGGCCTCTAACT...3’ 57,89 

M2invFS1 25 5’...GTCAAATAGCCACTTGGACATGTCA...3’ 57,39 

 

Biokontroll T. harzianum törzs specifikus 

nyomonkövetése 

M2invRS1 22 5’...GCCGTCAAATTACACACGCATC...3’ 57,33 

FPforw1 22 5’...CACATTCAATTGTGCCCGACGA...3’ 58,22 

FPrev1 20 5’...ACCTGTTAGCACCAGCTCGC...3’ 59,21 

Laskapatogén Trichoderma fajok specifikus 

kimutatása 

PSrev1 22 5’...GCGACACAGAGCACGTTGAATC...3’ 58,89 



2. táblázat. A kutatómunka során alkalmazott fontosabb módszerek 
 
Módszer megnevezése Módszer részletes ismertetése 
Trichoderma törzsek izolálása szelektív Rose Bengal 
táptalajon 

Szekeres 2006 

ITS régió amplifikálása az ITS1 és ITS4 primerekkel White és mtsai. 1990 
ITS-szekvenciák elemzése a TrichOkey 2.0 szoftverrel Druzhinina és mtsai. 2005 
a tef1 gén 4. és 5. intronját tartalmazó fragment 
amplifikálása EF1-728F és TEF1-LLErev primerekkel 

Hatvani és mtsai. 2007a 

a chi18-5 endokitináz gén (korában ech42) egy 0.4 kb 
méretű fragmentjének amplifikálása 

Jaklitsch és mtsai. 2006 

A cal1 kalmodulin gén egy fragmentjének amplifikálása 
CAL-228F és CAL-737R primerekkel 

Chaverri és mtsai. 2003 
 

A tef1, chi18-5 és cal1 szekvenciák elemzése az NCBI 
nukleotid-nukleotid BLAST (www.ncbi.nlm.nih.gov) és 
a TrichoBLAST (www.isth.info) szoftverek segítségével 

Altschul és mtsai. 1990; 
Kopchinskiy és mtsai. 2005  

DNS-szekvenciák illesztése és filogenetikai törzsfák 
készítése a CLUSTAL X 1.83 szoftverrel 

Thompson és mtsai. 1997 

Izoenzim-analízis cellulóz acetát elektroforézissel Hebert és Beaton, 1993; 
Szekeres és mtsai. 2006a 

Távolsági mátrix és dendrogrammok készítése az 
izoenzim-adatokból a PHYLIP (v.3.57c) 
programcsomag segítségével 

Felsenstein 1995 

Izoenzim mintázatok és ITS szekvencia-adatok együttes 
elemzése a MrBayes (v.3.1) szoftverrel 

Ronquist és Huelsenbeck, 2003 

Regressziós fa-analízis Szekeres 2006 
A Trichoderma aggressivum fajra specifikus PCR Th-F 
és Th-R primerekkel 

Chen és mtsai. 1999 

A mitokondriális DNS restrikciós fragmenthossz-
polimorfizmusának vizsgálata BsuRI és Hin6I 
enzimekkel 

Varga és mtsai. 1993; Antal és 
mtsai. 2006b 

Enzimtermelés-vizsgálatok kromogén paranitrofenil- és 
paranitroanilid szubsztrátokkal 

Szekeres 2006; Kredics és mtsai. 
2008a 

Gélszűréses Sephadex oszlopkromatográfia Antal és mtsai. 2001; Szekeres 
2006 

Antibiotikum-szekréciós vizsgálatok Szekeres 2006 
In vitro antagonizmus-vizsgálatok Szekeres és mtsai. 2006b; 

Komoń-Zelazowska és mtsai. 
2007 

A biokontroll index meghatározása képanalízisen 
alapuló módszerrel 

Szekeres és mtsai. 2006b 

Trichoderma izolátumok biokontroll képességének 
felmérése illékony metabolitok hatásának vizsgálata, a 
szkleróciumok életképességére gyakorolt hatás 
vizsgálata, hiperparazitizmus-tesztek és üvegházi 
kísérletek útján 

Naeimi és mtsai. 2008b,c 

A hőmérséklet Trichoderma törzsekre gyakorolt 
hatásának vizsgálata 

Antal és mtsai. 2000 
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2. táblázat –folytatás 
 
Módszer megnevezése Módszer részletes ismertetése 
A vízviszonyok Trichoderma törzsekre gyakorolt 
hatásának vizsgálata 

Kredics és mtsai. 2000, 2004a 

A pH Trichoderma törzsekre gyakorolt hatásának 
vizsgálata 

Kredics és mtsai. 2004a 

Trichoderma törzsek mezőgazdasági gyakorlatban 
széles körben alkalmazott antifungális szerekkel 
szembeni érzékenységének vizsgálata 

Hatvani 2008 

Szén- és nitrogénforrások felhasználásának vizsgálata Antal és mtsai. 2005; Komoń-
Zelazowska és mtsai. 2007 

Egyes enzimrendszerek termelésében csökkent 
képességű mutáns Trichoderma törzsek előállítása UV-
mutagenezissel 

Hatvani 2008 

Trichoderma törzsek klinikai gyakorlatban alkalmazott 
antimikotikumokkal szembeni érzékenységének meg-
határozása a fonalasgombákra módosított E-teszt 
módszerével 

Dóczi és mtsai. 2004 

Trichoderma törzsek toxikológiai vizsgálata szemi-
kvantitatív spermatoxicitási teszt segítségével 

Andersson és mtsai. 1997 

 

 

4.1.1. Búza, illetve rizs termesztésébe bevont mezőgazdasági területekről izolált törzsek 

azonosítása, biodiverzitásuk felmérése 
 

Száztizenhat Trichoderma törzset izoláltunk 5 dél-magyarországi mezőgazdasági 
terület 18 mintavételi helyéről. Az izolálás közvetlenül a téli búza növények gyökeréről 
történt. A törzsek azonosítása az ITS régió TrichOkey 2.0 programmal történő 
szekvenciaelemzésével, valamint cellulóz-acetát elektroforézissel végzett izoenzim-
analízissel történt. A teljes, 116 törzsre kiterjedő izoenzim-analízist öt kiválasztott enzim (6-
foszfoglükonát-dehidrogenáz, glükóz-6-foszfát-dehidrogenáz, glükóz-6-foszfát-izomeráz, 
peptidáz B és foszfoglükomutáz) mintázatainak vizsgálatával végeztük, melynek során 26 
elektroforetikus típusba tartozó 38 elektromorfot regisztráltunk. A törzsek fajok szerinti 
eloszlását mutatja a 3. táblázat. Az ITS szekvenciák elemzése során a Longibrachiatum 

szekcióba tartozó 5 jól elkülönülő T. longibrachiatum törzset használtuk külcsoportként. A 
41 T. harzianum-nak bizonyult törzs 4 már leírt ITS-genotípust, és 4 újonnan azonosított, 
magyarországi genotípust képviselt. Három izolátum egy korhadó fatönkről Kanadában 
izolált Trichoderma törzzsel, a Trichoderma sp. DAOM 175924 izolátummal mutatott 
hasonlóságot. Ezek a törzseket később a laskagomba termesztésében problémát okozó T. 

pleuroticola faj (lásd 4.1.2. szakasz) képviselőinek bizonyultak. Az általunk izolált T. virens 
törzsek (31) a filogenetikai elemzések alapján 4 genotípusba sorolhatók, melyből egy azonos 
az extípusssal, három pedig új genotípusnak bizonyult. A T. atroviride izolátumok (9) az 
elfogadott extípus ikerágaként jelentek meg. Három izolátum a T. oblongisporum fajhoz, 
négy a T. brevicompactum fajhoz, egy izolátum a T. spirale fajhoz, míg öt izolátum két 
genotípussal a T. rossicum fajhoz tartozott. Az eddig leírt fajoktól teljesen elkülönülve, 
viszonylag nagy filogenetikai távolsággal helyezkedett el 14 izolátum, melyből 9 a Rufa 

kládhoz, 5 pedig a Stromatica kládhoz tartozott. Ezek az izolátumok valószínűleg 5 új faj 
képviselői. A T. rossicum, T. spirale, T. brevicompactum és T. oblongisporum fajok 
magyarországi előfordulásáról elsőként tudósítottunk (Szekeres és mtsai. 2005b, c, 2006c). 



3. táblázat. A különböző élőhelyekről izolált Trichoderma törzsek fajok közötti megoszlása 
 

Izolált törzsek száma (db) Szekció Klád Faj 

Búzaföld Rizsföld 
Csiperke -
komposzt 

Laska -
szubsztrátum 

Klinikai 
minták 

Összesen 

 

Longibrachiatum 

  

T. longibrachiatum 

 
    5 

 
    0 

 
  3 

 
  1 

 
 12 

 
  21 

  H. orientalis     0     0   0   0   3     3 
  T. ghanense 

 

    0     0   1   0   0     1 

Trichoderma Rufa T. atroviride     9   11   8   1   0   29 

  Trichoderma sp.     9     0   0   0   0     9 

 Pachybasium A T. hamatum     0     3   0   0   0     3 
  T. asperellum 

 

    0     1   3   1   0     5 

Pachybasium B Lixii/catoptron T. harzianum   41 116   3   0   1  161 
  T. aggressivum     0     0 17   0   0    17 
  T. pleuroticola     3     0   0   1   0      4 
  T. pleurotum     0     0   0 27   0    27 

 Virens T. virens   31   70   0   0   0  101 
 Semiorbis T. oblongisporum     3     0   0   0   0     3 
 Stromatica T. rossicum     5     0   0   0   0     5 
 Lutea T. brevicompactum     4     1   0   0   0     5 
  Trichoderma sp.     5     0   0   0   0     5 
 „Lone lineages” T. spirale 

 

    1     0   0   0   0     1 

Összesen (db) 116 202 35 31 16 400 



Naeimi és mtsai. (2008a) Irán Mazandaran tartományának különböző régióiból, 
rizsföldekről összesen 202 Trichoderma törzset izoláltak. A mintavételezés a talajból, illetve 
a rizs filloszférájából történt. A rizsföldekről izolált Trichoderma törzsek azonosítását ITS és 
tef1 szekvenciák elemzésével végeztük. A törzsek fajok közötti megoszlását a 3. táblázat 
mutatja. A leggyakrabban izolált fajok a biokontroll szembontból is jelentős T. harzianum 
(116) és T. virens (70) voltak (Naeimi és mtsai. 2008b). A rizs filloszférájából izolált 34 
törzs között a T. harzianum dominált (31), emellett még a T. virens fordult elő (3). Utóbbi faj 
sokkal gyakoribbnak bizonyult a talajban (67), mint a filloszférában. A talajmintákból ezen 
kívül még a T. atroviride (11), T. hamatum (3), T. asperellum (1) és T. brevicompactum (1) 
fajok képviselőit sikerült izolálni (Naeimi és mtsai. 2008a). A 116 Trichoderma izolátum 14 
ITS-genotípust és 12 tef1-genotípust képviselt, míg a T. virens törzsek (2 ITS-típus) és a T. 

atroviride törzsek (1 genotípus) sokkal homogénebbnek bizonyultak. 
 

 

4.1.2. Csiperke, illetve laskagomba termesztésére alkalmazott alapanyagokból izolált 

törzsek azonosítása, biodiverzitásuk felmérése 

 
A Trichoderma törzsek biodiverzitásának és genetikai variabilitásának 

tanulmányozását csiperkekomposztból és a laska termesztésére alkalmazott, szalmaalapú 
szubsztrátumból izolált 66 Trichoderma törzsön végeztük (Hatvani és mtsai. 2007a). Az 
izolált törzsek azonosítását első lépésben a csiperke termesztésében komoly károkat okozó 
Trichoderma aggressivum fajra specifikus indítószekvenciák (Chen és mtsai. 1999) 
segítségével végeztük. Egyes csiperkekomposztból származó mintákban nagy mennyiségben 
kimutatható volt a jelentős gazdasági károkat okozó „csiperkevész” tünetegyüttes 
kialakulásáért felelős Trichoderma aggressivum f. europaeum, a laskagomba termesztésére 
alkalmazott szubsztrátumból izolált törzsek viszont nem adtak pozitív jelet a T. aggressivum-
ra specifikus indítószekvenciákkal. Ezt a törzsek ITS-szekvenciáinak meghatározása, majd a 
Trichoderma törzsek fajszintű azonosítására kifejlesztett TrichOkey és TrichoBLAST 
programok alkalmazása követte. A szekvenciaelemzés során a mintákban az alábbi 
Trichoderma fajokat sikerült azonosítanunk (3. táblázat): T. aggressivum f. europaeum (17), 
T. harzianum (3), T. longibrachiatum (4), T. asperellum (4), T. atroviride (9), T. ghanense (1 
– az első adat ennek a fajnak a hazai előfordulásáról). A fennmaradó 28, laska termesztésére 
alkalmazott szubsztrátumból származó izolátumról bebizonyosodott, hogy ezek egy, a T. 

harzianum és T. aggressivum fajokkal közeli rokonságban álló, de attól filogenetikailag 
egyértelműen elkülönülő, eddig még le nem írt, új Trichoderma csoport képviselői (Hatvani 
és mtsai. 2007a). Ez az új csoport az ITS-szekvenciák alapján egy korhadó fatönkről 
Kanadában izolált Trichoderma törzzsel, a Trichoderma sp. DAOM 175924 izolátummal 
mutat nagyfokú hasonlóságot. A tef1 gén 4. és 5. intronjának, valamint a chi18-5 gén egy 
szakaszának szekvenciaanalízise rávilágított, hogy a csoport két részre bontható: 1 izolátum 
a szekvenciaadatok alapján a DAOM 175924 jelű törzzsel azonos fajba tartozik, míg a 
fennmaradó 27 törzs attól filogenetikai szinten elkülönül (Komoń-Zelazowska és mtsai. 
2007). A két csoport képviselői morfológiai jellegeik és elterjedtségük tekintetében is 
különböznek egymástól. A DAOM 175924 törzsnek megfelelő, T. harzianum-szerű 
morfológiát mutató faj a GenBank adatbázisában végzett homológiakeresések alapján széles 
körben elterjedt a természetben, képviselői kanadai, iráni, kínai, indiai, új-zélandi és európai 
talajokban egyaránt előfordulnak, hazánkban is sikerült megtalálnunk az őszi búza 
rizoszférájából származó mintákban (ld. 4.1.1. szakasz). A másik, 27 Trichoderma törzs által 
képviselt faj izolátumai viszont Gliocladium-szerű morfológiát mutatnak, és eddig csak a 
laskagomba termesztésére alkalmazott szubsztrátumból sikerült izolálni őket, természetbeli 
előfordulásukról egyelőre nincs adat. A két új fajra a T. fulvidum és T. pleurotophilum 
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elnevezéseket javasoltuk. Részletes jellemzésük során bebizonyosodott, hogy az általunk T. 

fulvidum és T. pleurotophilum néven javasolt fajok megegyeznek a koreai kutatók által T. 

pleuroticola és T. pleurotum néven leírt fajokkal (Park és mtsai. 2006). Szükségessé vált 
azonban az új fajok leírásának a nemzetközi tudományos igények figyelembe vételével 
történő pontosítása, a koreai kutatók ugyanis a típustörzseket nem helyezték letétbe 
nemzetközi törzsgyűjteményekben, a DNS-szekvenciákat pedig nem töltötték fel nemzetközi 
adatbázisokba. Osztrák-magyar együttműködés keretében elvégeztük a két faj részletes 
morfológiai, molekuláris és fiziológiai jellemzését. A morfológiai fajleírást alátámasztottuk 
az ITS, tef1 és chi18-5 lokuszok szekvenciáinak filogenetikai elemzésével, mely igazolta, 
hogy a laskagomba zöldpenészes fertőzését előidéző T. pleuroticola és T. pleurotum valóban 
két, egymástól egyértelműen különböző filogenetikai faj. A két új faj ITS 1 és 2-
szekvenciákon alapuló azonosítására alkalmas DNS-vonalkódok bekerültek a www.isth.info 
internetes honlapon elérhető, Hypocrea/Trichoderma törzsek azonosítására szolgáló 
TrichOkey 2.0 programba (Komoń-Zelazowska és mtsai. 2007). Törzsgyűjteményben 
elhelyeztük az új fajok általunk kiválasztott típustörzseit, a T. pleuroticola típustörzse a 

DAOM 175924-es izolátum, a T. pleurotum típustörzse pedig egyik hazai izolátumunk lett. 
Meg kell említeni, hogy míg a búza rizoszférájának Trichoderma-közösségeiben a T. 

harzianum bizonyult a domináns fajnak (lásd 4.1.1. szakasz), addig a laskagomba 
termesztésére alkalmazott, hőkezelt, átszövetett búzaszalma-alapú szubsztrátumból nem 
sikerült T. harzianum törzseket izolálnunk. A szubsztrátum hőkezelését közvetlenül követő 
mintavételezéseink során egyszer sem sikerült Trichoderma törzseket izolálni. A fentiek arra 
engednek következtetni, hogy a laskapatogén fajok termesztési rendszerbe jutása nem a 
búzaszalma útján történik, hanem a fertőzés feltehetően a termesztőhelységekben éri a már 
hőkezelt, átszövetett termesztőzsákokat. 

Megállapítottuk, hogy a hazai csiperketermesztésben a leggyakrabban előforduló és a 
zöldpenész tünetegyüttes kialakításáért felelős Trichoderma faj nem más, mint a Nyugat-
Európában a 80-as évek közepe óta ismert T. aggressivum f. europaeum (Hatvani és mtsai. 
2007a). A törzsek biodiverzitásának ITS-szekvenciákon és mtDNS RFLP-analízisen alapuló 
vizsgálata során az is bebizonyosodott, hogy a hazai izolátumok genetikailag megegyeznek 
az első, írországi járvány kórokozójával. Igazoltuk tehát, hogy a Nyugat-Európai 
csiperkevész kórokozója érte el Magyarországot. A kártevő Trichoderma faj hazai 
populációi genetikailag homogénnek bizonyultak, különbségeket az izolátumok között csak 
egy általunk felfedezett, 5 kilobázis nagyságú, mitokondriális lokalizációjú, kétszálú DNS-
plazmid jelenlétében, ill. hiányában tapasztaltunk (Antal és mtsai. 2006a). A hazai 
laskatermesztésben ezzel szemben a T. pleurotum-ként leírt, új Trichoderma faj felelős a 
zöldpenész-probléma kialakulásáért. Eredményeink alapján a kétféle termesztett gombát 
támadó, kártevő Trichodermák erősen specializálódtak a gazdaszervezetre és a termesztési 
körülményekre, kevert megjelenésük még akkor sem fordul elő, ha egy termesztőhelyen 
csiperke- és laskatermesztés egyaránt folyik (Hatvani és mtsai. 2007a). 

 
 

4.1.3. Klinikai mintákból izolált törzsek azonosítása, biodiverzitásuk felmérése 

 
Nemzetközi törzsgyűjteményekből összesen 13, a Szegedi Tudományegyetem 

Klinikájáról pedig további 3 klinikai Trichoderma izolátumot szereztünk be. A legtöbb 
klinikai mintából izolált Trichoderma törzset eredetileg morfológiai jellegeik alapján 
határozták meg, azonban a törzsek azonosításához és rendszertani besorolásához 
megbízhatóbb eredményt szolgáltatnak a molekuláris biológiai módszerek. Az ITS 1 és 2 
szekvenciák TrichOkey 2.0 programmal történő elemzését elvégezve megállapítottuk, hogy 
összesen hét, morfológiai bélyegeik alapján eredetileg T. citrinoviride-nek (1), T. koningii-
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nek (1), T. pseudokoningii-nek (2), illetve T. viride-nek (3) meghatározott izolátum a T. 

longibrachiatum/Hypocrea orientalis fajok valamelyikének képviselője, tehát 
reidentifikálásra szorul (Kredics és mtsai. 2003c). Mivel ez a két faj az ITS-régió 
szekvenciaelemzésével nem elkülöníthető, elvégeztük a vizsgált klinikai izolátumok tef1-
szekvenciaelemzését. Eredményeink alapján a 16 klinikai Trichoderma izolátum többsége 
(12) a T. longibrachiatum faj képviselője, míg három törzs a közeli rokon H. orientalis faj 
képviselőjének, egy további törzs pedig T. harzianum-nak bizonyult. A T. longibrachiatum-

ot egy hazai, szinuszitiszes betegből, a közeli rokon H. orientalis-t pedig két hazai, 
leukémiás betegből származó mintából sikerült azonosítani (Kredics és mtsai. 2006). Ezek az 
első adatok a Hypocrea/Trichoderma nemzetség klinikai mintákban történő előfordulásáról 
Magyarországon. Meg kell jegyezni, hogy a SZTE ÁOK Klinikai Mikrobiológiai és 
Diagnosztikai Intézetében a klinikai minták fonalasgombákra történő feldolgozását olyan 
kolléganő végzi, aki korábban kutatócsoportunkban a Trichoderma nemzetség vizsgálatával 
foglalkozott, ami nagyban segítette az izolátumok felismerését. Feltételezhető, hogy a 
Hypocrea/Trichoderma nemzetség képviselői más intézményekben is előfordulnak klinikai 
mintákban, csak – mivel a nemzetség klinikai jelentősége kevésbé közismert – esetleg 
kontaminációnak tekintik őket. 

Összehasonlító populációgenetikai elemzést végeztünk a klinikai T. longibrachiatum 
és H. orientalis izolátumok, valamint környezeti mintákból, gombatermesztési 
alapanyagokból és épületek faláról izolált T. longibrachiatum, illetve talajmintákból izolált 
H. orientalis törzsek bevonásával (Druzhinina és mtsai. 2008), melynek során az ITS és tef1 

markerek mellett a cal1 és chit18-5 gének egy-egy szakaszát is vizsgáltuk. Az elemzések 
során bebizonyosodott, hogy a T. longibrachiatum és H. orientalis egymástól reprodukciós 
szempontból izolálódott, így a két faj a korábbi nézetekkel (Samuels és mtsai. 1998) 
ellentétben nem tekinthető egymás teleomorf-anamorf párjának. A T. longibrachiatum faj 
széles körben elterjedt, de a talajból izolált Trichoderma közösségeknek csak viszonylag kis 
gyakoriságú komponense (lásd 4.1.1. szakasz). Ezzel ellentétben zárt élőhelyeken, pl. 
vízkárosult épületekben (Thrane és mtsai. 2001), vagy gombatermesztő helységekben (lásd 
4.1.2. szakasz) nagyobb gyakorisággal fordul elő. Érdekesség, hogy a T. longibrachiatum 
fajt a Tatársztán Köztársaságban egy vaskori kripta régészeti feltárásakor vett mintákból is 
sikerült izolálni, ami arra utalhat, hogy a faj számára élőhelyként a mélyebb talajrétegek 
kedvezőbbek lehetnek (Druzhinina és mtsai. 2008). A populációgenetikai vizsgálatok 
eredményeként megállapítható, hogy míg a T. longibrachiatum szigorúan klonális imperfekt 
faj, addig a genetikailag közeli rokonságban álló, klinikai szempontból szintén jelentős H. 

orientalis-t szexuális rekombináción alapuló reprodukciós stratégia jellemezi (Druzhinina és 
mtsai. 2008). 

A klinikai mintából származó, illetve a talajból izolált T. longibrachiatum és H. 

orientalis törzsek esetében előállított mtDNS RFLP-mintázatok különbözőségeinek alapján a 
klinikai törzsek 5, a talajizolátumok pedig négy mtDNS-típusba voltak sorolhatók (Antal és 
mtsai. 2006b). Bár azonos méretű fragmentek megfigyelhetők voltak a klinikai és a talajból 
származó törzsek mintáiban, teljesen egyező mintázatot nem találtunk. Ezen eredmények 
alapján a T. longibrachiatum és H. orientalis fajokon belül is nagyfokú polimorfizmus 
jellemzi az izolátumokat mtDNS-szinten. Az emésztett mtDNS-fragmentjeinek 
méretmeghatározása alapján a klinikai és a szaprofita T. longibrachiatum és H. orientalis 
törzsek mtDNS-e a 34,9 és 39,5 kbp közötti tartományba esik (Antal és mtsai. 2006b). A 
mtDNS RFLP vizsgálata az ITS szekveniák elemzésénél jobb felbontást eredményezett, és a 
megfigyelt mintázatok 3 T. longibrachiatum és 1 H. orientalis csoport elkülönítését tették 
lehetővé a dendrogrammon. 

Az általunk vizsgált klinikai illetve szaprofita T. longibrachiatum és H. orientalis 
törzsek minden esetben mentesnek bizonyultak dsRNS-molekulák és extrakromoszómális 
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dsDNS-plazmidok jelenlététől. Mivel a magas tenyésztési hőmérséklet ezen 
extrakromoszómális genetikai elemek jelenlétére és stabilitására gyakorolt negatív hatásáról 
már más fonalasgombanemzetségek esetében is beszámoltak, így valószínűleg a T. 

longibrachiatum fajra jellemző, magasabb hőmérsékleti optimumon való növekedés 
magyarázhatja ezen extrakromoszómális elemek hiányát a vizsgálatba bevont szaprofita és 
klinikai T. longibrachiatum és H. orientalis törzsek esetében (Antal és mtsai. 2004). 

Eredményeink alapján kijelenthető, hogy a klinikai mintákból izolált törzsek döntő 
többsége a Trichoderma nemzetség Longibrachiatum szekciójába, azon belül is a T. 

longibrachiatum fajba tartozik, a más szekcióba tartozó fajok előfordulásáról szóló 
tudósítások a morfológiai azonosítás nehézségeiből adódóan a legtöbb esetben pontatlanok 
voltak. Ennek megfelelően a klinikai gyakorlatban nagyobb figyelmet érdemel a T. 

longibrachiatum faj, mint potenciális opportunista kórokozó. 
 
4.2. Különböző élőhelyekről származó Trichoderma törzsek ökofiziológiai és enzimológiai 

jellemzése 

 

4.2.1. Mezőgazdasági területekről izolált törzsek ökofiziológiai és enzimológiai jellemzése 

 
Az ökofiziológiai tanulmányok során a téli búza gyökeréről származó törzsek 

extracelluláris enzimtermelését, antibiotikum-termelését és biokontroll tulajdonságait 
vizsgáltuk (Szekeres és mtsai. 2004b). Az extracelluláris kimoelasztáz-, tripszin- és 
kimotripszin-típusú proteáz, Leu-aminopeptidáz (Szekeres és mtsai. 2006d), β-1,4-N-acetil-
glükózaminidáz, β-glükozidáz, β-galaktozidáz, β-xilozidáz és cellobiohidroláz enzimek 
konstitutív aktivitásait mértük a törzsek fermentleveinek felülúszóiból, mivel ezek az 
enzimek fontos szerepet játszanak mind a kompetíció, mind a mikoparazitizmus 
folyamataiban. Jellemeztük az enzimek szekréciójának eloszlását a vizsgált populációban, és 
statisztikai módszerekkel vizsgáltuk az esetleges kapcsolatokat az egyes enzimek 
termelődése között. Magas enzimszekrécióval jellemezhető törzsek minden vizsgált enzim 
esetében előfordultak, de az esetek nagy részében nem volt kimutatható szignifikáns 
korreláció az egyes enzimek szekréciója között. Az egyes taxonómiai csoportok és a termelt 
enzimek szintje közötti kapcsolatok tanulmányozása során sem találtunk kimutatható 
statisztikai összefüggéseket (Szekeres et al. 2005b). Az izolátumok közül 17 törzs bizonyult 
antibiotikum-termelőnek, a termelt vegyületek Gram-pozitív baktériumokkal szemben 
mutattak jelentős biológiai aktivitást. A fajok és az antibiotikumok termelése között erős 
összefüggés mutatkozott, az antibiotikumot termelő izolátumok ugyanis egy T. harzianum 
törzs kivételével a T. virens fajhoz tartoztak (Szekeres és mtsai. 2005d). A törzsek 
biokontroll képességeinek meghatározása céljából kidolgoztunk egy új, az in vitro 
antagonizmus-tesztek képanalízisén alapuló módszert, mely lehetőséget teremt a jövőben 
fonalasgomba-törzsek biokontroll tulajdonságainak mennyiségi kiértékelésére megfelelő 
szabványosított körülmények között (Szekeres és mtsai. 2005a, 2006b). Ennek révén a 
különböző helyszíneken elvégzett tesztek eredményei összehasonlíthatóvá, összevethetővé 
válnak, lehetőség nyílik az egyes izolátumok rangsorolására antagonista tulajdonságaik 
alapján, mely egy relatív Biokontroll Index (BCI) értékkel jellemezhető. A BCI-értékeket fő 
változónak, az extracelluláris enzimaktivitási adatokat magyarázó változónak tekintve 
regressziós fa-analízissel vizsgáltuk a kapcsolatokat az egyes enzimek termelésének 
jellemzői és a biokontroll képesség között (Szekeres és mtsai. 2005b). Megállapítottuk, hogy 
mind a mikoparazitizmusban szerepet játszó, mind a kompetíciós enzimek aktivitásai 
befolyásolták az in vitro antagonizmus eredményességét, de azt, hogy mely enzimek 
játszanak igazán fontos szerepet a folyamatban, az alkalmazott tápközeg is nagymértékben 
befolyásolja.  
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Az iráni rizsföldekről származó Trichoderma izolátumok biokontroll képességeinek 
felmérése in vitro konfrontációs tesztek, illékony metabolitok hatásának vizsgálata, 
szkleróciumok életképességére gyakorolt hatás vizsgálata, hifakapcsolatok vizsgálata 
(hiperparazitizmus-teszt) és üvegházi kísérletek útján történt (Naeimi és mtsai. 2008b). A 
tesztekben 6 izolátum, köztük 5 T. harzianum és 1 T. virens mutatta a legkiválóbb 
biokontroll képességeket. A biodiverzitás-vizsgálatok (lásd 4.1.1. szakasz) során az 5 T. 

harzianum izolátum közül 4 azonos ITS- és tef1-genotípusba tartozónak bizonyult. Mivel 
ezek az izolátumok ugyanabból a talajmintából származnak, minden jel arra utal, hogy 
ugyannak a törzsnek a képviselői. A 4 izolátum egy új, eddig még nem ismert ITS-
genotípust képvisel, mely a kiváló biokontroll képesség indikátora lehet. 
 

 

4.2.2. Gombatermesztési alapanyagból izolált törzsek ökofiziológiai és enzimológiai 

jellemzése 

 
Tanulmányoztuk környezeti tényezők (hőmérséklet, pH, vízaktivitás) 

micéliumnövekedésre gyakorolt hatását szintetikus minimál- és laskakivonatot tartalmazó 
táptalajokon, összehasonlítva a laskakártevő fajokat a T. aggressivum f. aggressivum, T. 

aggressivum f. europaeum és T. harzianum fajok képviselőivel (Kredics és mtsai. 2009a). A 
T. pleurotum a T. aggressivum izolátumokhoz hasonlóan szűkebb hőmérsékleti 
tartományban (15-30°C) volt képes növekedni, mint a T. pleuroticola és T. harzianum 
törzsek (10-35°C). Eredményeink alapján az átszövetési szakasz utáni fázisra 15°C és 18°C 
közötti hőmérsékleti érték fenntartása javasolható a zöldpenész-fertőzés kialakulásának és 
terjedésének megelőzése céljából. A Trichoderma törzsek micéliumnövekedésének a savas 
és neutrális (pH 5-7) körülmények kedveztek. Ezek alapján a termesztési alapanyag pH-
jának 8-9 közötti értékre történő beállítása lassíthatja a Trichoderma növekedését, melynek 
eredményeként mérséklődhet a fertőzés terjedése. A vízaktivitás hatásának vizsgálata során a 
törzsek nagyobb telepeket képeztek a laskakivonatos táptalajon, növekedési rátájuk pedig 
csökkent a vízaktivitás csökkenésével. A Trichoderma törzsek növekedésének a magasabb 
vízaktivitás-értékek kedveztek (Kredics és mtsai. 2009a). 

Felmértük a zöldpenészt okozó Trichodermák érzékenységét a mezőgazdasági 
gyakorlatban széles körben alkalmazott antifungális szerekkel szemben. Az eredmények 
alapján a karbendazim, a benomil és a prokloráz alkalmazható lehet a zöldpenész elleni 
védekezésre (Hatvani 2008). A különböző szénforrások felhasználásának BIOLOG 
módszerrel történő vizsgálata kimutatta, hogy a T. pleurotum bizonyos szénforrásokat nem 
képes hasznosítani, így ez a faj feltehetőleg erősebben specializálódott a laskatermesztés 
körülményeire (Komoń-Zelazowska és mtsai. 2007). Az in vitro antagonizmus-vizsgálatok 
eredményei alapján a két új faj a csiperkét a T. aggressivum-hoz hasonlóan képes 
antagonizálni, ezért - bár csiperkén történő kártételéről nincs adat – a T. aggressivum-hoz 
hasonló szénforráshasznosítási spektrummal rendelkező T. pleuroticola a 
csiperketermesztésre is potenciális veszélyt jelenthet (Komoń-Zelazowska és mtsai. 2007). 
Az in vitro antagonizmus-vizsgálatok eredményeit felhasználva megkezdtük egy, a Szekeres 
és mtsai. (2006b) által kidolgozott, képanalízisen alapuló módszerhez hasonló eljárás 
kidolgozását a gombakártevő Trichoderma törzsek agresszivitási fokának kvantitatív 
meghatározására. 

Míg a T. pleurotum-ot eddig csak laskatermesztésből sikerült izolálni, addig a T. 

pleuroticola környezeti mintákban (talaj, fa) történő előfordulásáról számos adat áll 
rendelkezésre a világ különböző részeiről. Ezek alapján is feltételezhetően a T. pleuroticola 
jelenti a súlyosabb fenyegetést a gombatermesztésre. Érdekesség, hogy ezt a 
penészgombafajt Új-Zélandon biológiai védekezésre alkalmazzák az Armillaria novae-
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zealandiae és A. limonea növénypatogén gombák ellen, kivi és fenyő védelmében (Dodd és 
mtsai. 2000). Az alkalmazott „HEND” jelű törzset annak idején T. harzianum-ként 
azonosították, és csak munkánk kapcsán derült ki, hogy valójában egy olyan új 
Trichoderma faj képviselőjéről van szó, amelynek növényvédelmi célokra történő 
alkalmazása katasztrofális következményekkel járhat, ha az alkalmazási terület 
közelében laskagombát termesztenek. Trichoderma törzseken alapuló biológiai 
védekezési eljárások kifejlesztésekor ezért elengedhetetlen a széleskörű 
kockázatbecslés, melynek feltétele a felhasználni kívánt törzsek molekuláris 
módszerekkel történő pontos, fajszintű azonosítása. A T. pleuroticola fajt hazánkban is 
sikerült kimutatni búzaföldekről származó talajmintákban, bár ezen az élőhelyen nem 
tartozik a gyakori Trichoderma fajok közé (3. táblázat). Érdekesség viszont, hogy míg az 
olaszországi laskafarmokon a T. pleuroticola dominál, addig a magyarországi 
laskatermesztő üzemekből származó izolátumok többsége a T. pleurotum fajba sorolható. 

Enzimológiai vizsgálataink során extracelluláris enzimek termelését vizsgáltuk nem-
induktív (minimál tápoldat) és induktív (laskakivonatot, szalmakivonatot, ill. ezek 
kombinációját tartalmazó tápoldatok) körülmények között (Kredics és mtsai. 2008a). 
Jelentős eltérést tapasztaltunk a két laskakártevő faj proteolitikus enzimeinek aktivitásában. 
A T. pleurotum proteolitikus rendszerét nagymértékben indukálta a laskatermesztés 
alapanyagként alkalmazott szalma kivonata, míg a T. pleuroticola proteázait a laskakivonat 
jelenléte indukálta, nem pedig a szalmakivonat. További érdekesség, hogy ellentétben a T. 

aggressivum fajjal, az újonnan leírt laskakártevő fajok esetében nem tapasztalható 
konstitutív N-acetil-glükózaminidáz aktivitás. Eredményeink arra utalnak, hogy a két, közeli 
rokon laskakártevő faj számos ponton eltérő enzimatikus stratégiát alkalmaz a 
laskatermesztésben fennálló körülményekhez történő alkalmazkodás céljára (Kredics és 
mtsai. 2008a). 

Az egyes enzimrendszerek termelésében csökkent képességű mutáns törzseket 
állítottunk elő UV-mutagenezissel, és in vitro antagonizmus-vizsgálatokat végeztünk a vad 
típusú és mutáns Trichoderma törzsekkel az egyes enzimek fertőzési folyamatban betöltött 
szerepének tisztázása céljából. A proteáz, lipáz, kitináz és glukanáz enzimrendszerekben 
deficiens T. pleurotum mutánsok laskával szemben jelentősen csökkent antagonista 
képességgel rendelkeztek (Hatvani és mtsai. 2009). 
 
 
4.2.3. Klinikai mintákból izolált törzsek ökofiziológiai és enzimológiai jellemzése 

 
A környezet élő és élettelen elemei közül tanulmányoztuk a hőmérséklet és a pH 

különböző értékeinek klinikai T. longibrachiatum törzsek életműködéseire gyakorolt hatását, 
elvégeztük a törzsek szén- és nitrogénforrás-hasznosítási spektrumának, valamint 
gombaellenes antibiotikumokkal szembeni érzékenységének felmérését, környezeti 
mintákból izolált Trichoderma törzsekkel összehasonlításban. 

A magas hőmérsékleten való növekedés képessége egyike az opportunista humán 
kórokozók virulenciatényezőinek, mivel az emberi szervezetben hosszan fennmaradni, 
illetve szaporodni csak azok a kórokozók képesek, melyek tolerálják a 37°C körüli 
hőmérsékletet. Első lépésben ezért felmértük klinikai illetve természetes élőhelyről származó 
T. longibrachiatum törzsek növekedésének hőmérsékletfüggését szintetikus minimál, 
valamint élesztőkivonatot tartalmazó táptalajon. A klinikai törzsek képesek voltak növekedni 
a 10°C és 40°C közé eső hőmérsékleti értékeken, a legnagyobb növekedési rátát 30°C-on 
mutatva (Antal és mtsai. 2005). 

A környezet pH értéke komoly hatást gyakorol a mikroorganizmusok 
életfolyamataira. A fonalasgombák általában a savas kémhatású környezetet kedvelik, a 
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kórokozók azonban képesek tolerálni a semlegeshez közeli értékeket is. Az általunk vizsgált, 
környezeti mintákból származó Trichoderma törzsek nagy része élesztőkivonatot tartalmazó 
táptalajon a 2,0-től 7,0-ig terjedő pH tartományban mutatott növekedést, legkedvezőbbnek a 
pH 4,0-es érték bizonyult, ugyanakkor a klinikai izolátumok még pH 9,0-es értéken is 
életképesnek bizonyultak (Antal és mtsai. 2005). 

Nyolcvan vegyület szénforrásként, valamint 34 vegyület nitrogénforrásként történő 
hasznosításának képességét vizsgálva megállapítottuk, hogy a klinikai izolátumok számos 
aminosavat képesek egyedüli szén- és nitrogénforrásként hasznosítani. A szénforrás-
hasznosítási spektrumok alapján hasonlósági mátrixot hoztunk létre, és törzsfán ábrázoltuk a 
törzsek rokonsági viszonyait (Antal és mtsai. 2005). Az izolátumok szénforráshasznosítási 
képességeit a BIOLOG fenotipizálási módszerrel is tanulmányoztuk (Druzhinina és mtsai. 
2008). 

A törzsek in vitro antimikotikum-érzékenységét E-teszt segítségével határoztuk meg. 
Az összes vizsgált törzs rezisztensnek bizonyult flukonazollal szemben (MIC érték = 64 
µg/ml) függetlenül a származási helyüktől. Az itrakonazol esetében egy törzs mutatott 
dózisfüggő érzékenységet (minimális gátló koncentráció – MIC: 0,25 - 0,5 µg/ml) a többi 
rezisztensnek mutatkozott (MIC = 1 µg/ml). Amfotericin B-vel szemben a klinikai törzsek 
egy kivételével rezisztensek voltak (MIC > 2 µg/ml), a szaprofita törzsek fele érzékenynek 
fele rezisztensnek bizonyult. A ketokonazol esetében mind a szaprofita, mind pedig a 
klinikai izolátumok érzékenynek mutatkoztak (MIC < 8 µg/ml). Összességében 
megállapítható, hogy bár az amfotericin B esetében megfigyelhető volt bizonyos eltérés, 
jelentős különbség nem volt mérhető a klinikai és a szaprofita törzsek antimikotikum 
érzékenysége között (Kredics és mtsai. 2003c, 2005b; Antal és mtsai. 2005). 

Tizenegy kromogén paranitroanilin szubsztrát alkalmazásával vizsgáltuk meg a 
klinikai Trichoderma izolátumok induktív körülmények között termelt extracelluláris 
proteázainak aktivitását. Valamennyi törzs esetében kimutatható volt tripszin-, kimotripszin- 
és kimoelasztáz típusú aktivitás. A tripszin- és kimotripszin-típusú proteázok enzimprofilja, 
az oszlopkromatográfiás elválasztások alapján, összetettnek mutatkozott, számos izoenzim 
jelenlétére utalva. Ugyanezen proteázok aktivitásának pH-függését tanulmányozva kitűnt, 
hogy mindkét enzimtípus magas aktivitást mutat egy széles, 5-től 9-ig terjedő pH-
tartományban, mely a különböző izoenzimek eltérő pH-optimumára utal. A vizsgált enzimek 
tehát aktívnak bizonyultak fiziológiás pH-n, továbbá egyes törzsek 37°C-on nagyobb 
mennyiségben szekretálták mindkét vizsgált enzimtípust mint 25°C-on. Ezek alapján 
feltételezhető, hogy az ilyen típusú aktivitások hozzájárulhatnak az opportunista 
Trichoderma törzsek virulenciájához (Kredics és mtsai. 2004b). 

A Helsinki Egyetem kutatóival kialakított együttműködés keretében lehetőség nyílt a 
klinikai Trichoderma törzsek toxikológiai vizsgálatának elvégzésére is, szemikvantitatív 
spermatoxicitási teszt segítségével. Négy törzs esetében a vaddisznó-spermatozoák 
elveszítették mozgási képességüket, ami arra utal, hogy ezek a törzsek a spermasejtekre 
toxikus metabolitokat termelnek. E négy törzs kivonata kioltotta a JC-1-el festett 
vaddisznóspermák középrészének fluoreszcenciáját, ami a mitokondriális membránpotenciál 
megszűnésére enged következtetni. Ezek alapján a toxikus metabolitok termelésére való 
képesség a Trichoderma törzsek, mint opportunista kórokozók lehetséges virulenciafaktorai 
közé sorolható (Sundell és mtsai. 2006). 

A magas hőmérsékleten való növekedés képessége a gombák virulenciafaktorainak 
egyike. Emellett a törzsek azon tulajdonságai, hogy képesek elviselni a semleges pH értéket, 
valamint képesek több aminosavat egyedüli szén- és nitrogénforrásként hasznosítani, 
elősegíthetik opportunista kórokozóként való növekedésüket. Az egyes antifungális 
szerekkel szembeni alacsony érzékenység a fertőzések orvosi kezelése során okozhat komoly 
nehézségeket. 
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4.3. Gyakorlati szempontból jelentős Trichoderma törzsek/fajok diagnosztikai 

kimutatásának, nyomonkövetésének lehetőségei 

 

4.3.1. Egy, a biológiai növényvédelemben potenciálisan felhasználható T. harzianum 

törzs nyomonkövetését lehetővé tévő, törzsspecifikus monitoring rendszer kidolgozása 

 
Biokontroll Trichoderma törzsek növényvédelmi célokra történő alkalmazása esetén 

szükséges a kijuttatott törzsek megkülönböztetése az adott élőhelyen jelen lévő természetes 
Trichoderma populációktól. A biokontroll törzsek jelölhetők exogén markerekkel (green 
fluorescent protein, hygromycin B rezisztencia, β-glükuronidáz), a genetikailag módosított 
szervezetek kijuttatásával szembeni erős ellenállás miatt azonban az exogén markerekkel 
ellátott törzsek alkalmazása kevésbé preferált. Mindez kiküszöbölhető endogén markerek 
(pl. törzsspecifikus DNS-szekvenciarészletek) alkalmazásával. 

Bár a legkiválóbb biokontroll sajátságú izolátumok közé tartozó 4, egy mintából 
származó, 1 törzset képviselő izolátum új, egyedi ITS-genotípust mutatott, az ITS-
szekvencia eltérései alapján nem volt megoldható törzsspecifikus primerek tervezése. A 
törzs nem képzett elkülönülő csoportot a tef1 szekvenciák alapján készített filogenetikai 
törzsfán, így a vizsgált tef1 szakasz alapján sem tervezhetők törzsspecifikus primerek. Az 
UP-PCR a RAPD-technikához hasonló, de annál komplexebb sávmintázatot adó, nagyfokú 
reprodukálhatósággal jellemezhető fingerprinting-technika. Az alkalmazott, viszonylag 
hosszú, tervezett (nem random) primerekkel elsősorban a genom variábilisabb, intergénikus 
régióit célozza, ezáltal alkalmas az intraspecifikus variabilitás detektálására. Az UP-PCR 
kísérleteket az AA2M2, AS15inv, 3-2, L15/AS19 és L45 primerek segítségével végeztük. 
Az AS15inv primer (2. ábra) és az AA2M2 önmagukban 1-1, a nyomonkövetni kívánt 
törzsre specifikus sávot, míg e két indítószekvenciának a kombinációja 1 további 
törzsspecifikus sávot eredményezett. A T. harzianum AS12-2 törzsre specifikus három, 
egyenként 904 bp, 684 bp és 842 bp méretű fragmentet vektorba klónoztuk, majd 
szekvenciájuk meghatározását követően összesen 14 db, 50% körüli GC-tartalmú, 57-59 °C 
közötti számított Tm-értékű SCAR (Sequence Characterized Amplified Regions) 
indítószekvenciát terveztünk (1. táblázat), melyek 3’ vége NCBI BLAST elemzések alapján 
nem mutat teljes homológiát sem az ismert Trichoderma és Rhizoctonia solani 

szekvenciákkal, sem egyéb ismert fonalasgomba szekvenciákkal, továbbá a rizs ismert 
genomszekvenciájának egyetlen részletével sem. Az egyes specifikus UP-PCR fragmentekre 
tervezett forward és reverz SCAR-indítószekvenciák különböző kombinációit PCR-ben 
teszteltük a T. harzianum 14 ITS-genotípusának képviselőivel. Két primerkombináció 
(15invFL1/15invRL1 és 15invF2/15invRL1) kizárólag a nyomonkövetni kívánt T. 

harzianum törzsből amplifikált fragmentet. Negatív eredményt kaptunk 145 rizsföldről 
izolált Trichoderma törzzsel, köztük a fennmaradó 13, rizsfüldön detektált T. harzianum 
ITS-genotípus, valamint a T. virens, T. atroviride, T. hamatum, T. asperellum, T. 

brevicompactum fajok képviselőivel, a R. solani-val, és egyéb rizsföldön előforduló 
fonalasgombákkal is. Eredményeink alapján a két primer és az optimalizált 
reakciókörülmények alkalmasak a T. harzianum AS12-2-es törzs biológiai növényvédelmi 
célokra történő alkalmazása esetén a törzs nyomonkövetésére (Kocsubé és mtsai. 2008). 
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  M      1    2     3     4     5     6     7     8    9    10   11   12   13   14   15   16 

 
 
2. ábra. Különböző genotípusú T. harzianum és T. virens törzsek AS15inv 
indítószekvenciával generált UP-PCR mintázatai. 1-13. sáv: T. harzianum törzsek (8. sáv: T. 

harzianum AS12-2), 14-16. sáv: T. viride törzsek. A fehér nyíl a kiváló biokontroll 
képességekkel rendelkező AS12-2-es jelű törzs esetében kapott törzsspecifikus sávot 
mutatja. 
 

 

4.3.2. A laskagomba zöldpenészes megbetegedését okozó Trichoderma fajok specifikus 

kimutatására alkalmas molekuláris diagnosztikai módszer kidolgozása 
 
A laskagomba zöldpenészes fertőzésének gyors terjedése miatt sürgetővé vált egy 

hatékony diagnosztikai módszer kidolgozása. A két laskapatogén Trichoderma faj 
epidemiológiai nyomonkövetésének céljából kidolgoztunk egy multiplex PCR-alapú, 
specifikus diagnosztikai módszert (Hatvani és mtsai. 2007b; Kredics és mtsai. 2008b). A 
specifikus indítószekvenciákat (1. táblázat) a nemzetség Lixii/Catoptron kládjába tartozó 
fajok tef1 génszekvenciáinak illesztése alapján terveztük, melyek 3’ vége NCBI BLAST 
elemzések alapján nem mutat teljes homológiát sem az ismert Trichoderma és Pleurotus 

ostreatus szekvenciákkal, sem egyéb ismert fonalasgomba szekvenciákkal, továbbá a 
laskagomba termesztésére alapanyagként alkalmazott búza ismert genomszekvenciájának 
egyetlen részletével sem. A tef1 gén 4. és 5., variábilis intronjainak szekvenciáján alapuló 
rendszer három indítószekvenciát foglal magába (3. ábra), melyből egy indítószekvencia-pár 
specifikusan elkülöníti a két laskapatogén fajt a többi Trichoderma fajtól, míg a 3. 
indítószekvencia kizárólag a T. pleurotum-ra specifikus. Az optimalizált PCR a T. pleurotum 
törzsekből 2, a T. pleuroticola faj képviselőiből pedig 1 fragmentet eredményez, ezzel 
lehetővé téve a laskapatogének kimutatását és egymástól való elkülönítését. A T. pleurotum 
és T. pleuroticola törzseken kívül még további 28 Trichoderma fajjal és számos más 
gombával is teszteltük a fent vázolt multiplex PCR-rendszert, és egyik esetben sem 
tapasztaltunk keresztreakciót. Az eredmények alapján tehát ennek a hármas primer-
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készletnek az alkalmazásával a T. pleurotum és a T. pleuroticola egyértelműen elkülöníthető 
egymástól és más gombafajoktól is. Módszerünk tiszta tenyészet készítése nélkül 
alkalmazhatónak bizonyult a két fajnak közvetlenül, a laskagomba termesztésére alkalmazott 
szalmaalapú szubsztrátumból történő kimutatására is (Kredics és mtsai. 2008b). Így ez a 
módszer segíthet abban, hogy a laskagomba zöldpenészes fertőződöttsége már a korai 
szakaszban felismerhető legyen, megnyitva az utat a megfelelő védekezési eljárások 
alkalmazása előtt. 

Ennek a PCR-technikának a segítségével sikerült a T. pleuroticola előfordulását 
kimutatni a vadon termő laskagomba természetes szubsztrátumában is. Érdekesség, hogy 
míg ez a faj a búzaföldön kis gyakorisággal izolálható (3. táblázat), addig a laskagomba 
természetes szubsztrátumának Trichoderma közösségeiben gyakran domináns fajként jelenik 
meg. Ezek alapján feltételezhető, hogy a laskagomba természetes szubsztrátuma a 
termesztőüzemekben bekövetkező T. pleuroticola-fertőzések rezervoárja lehet (Hatvani és 
mtsai. 2008b). A vadon termő laskagomba természetes szubsztrátuma a termesztési 
rendszerekben alkalmazott búzaszalma-alapú szubsztrátumtól merőben különböző élőhely. 
Ezen kívül, bár Dél-Koreában a laskagomba termesztése más alapanyagokon, pl. 
fűrészporon, rizsszalmán, gyapotmaradványokon zajlik, a laskapatogén Trichoderma fajok 
kártétele ezekben a termesztési rendszerekben is jelentkezik (Park és mtsai. 2004). Ezek 
alapján a laskagomba zöldpenészes megbetegedését okozó Trichoderma fajok elterjedését 
nem a termesztési szubsztrátum minősége, hanem a laskagomba jelenléte befolyásolja. 

Egy magyarországi laskatermesztéssel foglalkozó cég termesztőhelységeiből 
származó, légypapír segítségével elfogott rovarok felszínéről 24 Trichoderma törzset 
izoláltunk (Körmöczi és Cseh, 2008). A multiplex PCR-en alapuló technika akalmazásával a 
24 törzs közül 19 esetében kaptunk pozitív jelet. Ebből 17 esetben a reakció 2 fragmentet 
eredményezett, arra utalva, hogy a rovarok felszínéről izolált Trichoderma törzsek többsége, 
70,83%-a a T. pleurotum fajba tartozik. A másik laskakártevő Trichoderma faj, a T. 

pleuroticola 2 izolátummal (8,33%) képviseltette magát a mintában. Eredményeink 
összhangban vannak a Trichoderma nemzetség hazai laskatermesztőhelyeken megfigyelhető 
biodiverzitásáról tudósító korábbi adatainkkal (Hatvani és mtsai. 2007a; Komoń-Zelazowska 
és mtsai. 2008), melyek szerint a Magyarországon vizsgált termesztőhelyeken a T. 

pleurotum a laskagomba zöldpenészes fertőzésének fő okozója. A diagnosztikus PCR-rel 
kapott eredményeket a Trichoderma izolátumok ITS-szekvenciáinak a TrichOKEY 2.0 
programmal történő elemzésével ellenőriztük. A szekvenciaelemzés mind a 19 laskakártevő 
törzs esetében igazolta a diagnosztikus PCR-rel kapott eredményeket, és kimutatta, hogy a 
fennmaradó 5 izolátum, melyek a multiplex reakcióban nem adtak sávot, 3 további 
Trichoderma fajt (T. harzianum, T. longibrachiatum és T. citrinoviride) képvisel.  

Módszerünk segítségével sikerült tehát igazolni azt a feltételezést, hogy a 
laskagomba zöldpenészes fertőzésének terjesztésében szerepet játszhatnak a termesztő 
telepeken jelenlevő rovarok. Entomológus szakértő bevonásával további vizsgálatok 
szükségesek annak megállapítására, hogy vajon bármelyik, a termesztőhelységben 
előforduló rovar részt vehet-e a zöldpenész terjesztésében. Elképzelhető ugyanis, hogy csak 
bizonyos faj, vagy fajok játszanak szerepet ebben a folyamatban. A T. aggressivum 
terjesztésében például a paprikaatka döntő szerepe valószínűsíthető, a feltételezések szerint 
ugyanis a penészgomba által termelt metabolitok specifikusan vonzzák a paprikaatkákat 
(Seaby, 1998). 



   A        tef1αααα 

 
  B 
 

pozíció a 4. intronon belül                    29↓↓↓↓                                                             91↓↓↓↓ 
                                          FPforw1: 5'...CACATTCAATTGTGCCCGACGA...3'                                                 

T. pleurotum CPK 2814:......................5'...CTCCCTCCACATTCAATTGTGCCCGACGATTCTGCAGAGAATTTTCGTGT-CGACAATTGAT-AT...3' 

T. pleuroticola DAOM 175924:................5'...CTCCCTCCACATTCAATTGTGCCCGACGATTCTGCAGAGAATTTTCGTGT-CGACAATTTTTCAT...3' 

T. aggressivum f. aggressivum DAOM 222154:..5'...CTCCCTCCACATTCAATTGTGCTCGATCATTCTGAAGAGAATT-----GT-CGACAATTTTTCAT...3'  

T. aggressivum f. europaeum CBS 100525:.....5'...CTCCCTCCACATCCAATTGTGCTCGATCATTCTGAAGAGAATT-----GT-CGACAATTTTTCAT...3' 

T. harzianum CBS 273.78:....................5'...CTCCCTCTACATTCAATTGAACCCGACAATTCTGAAGAGAATTTTCGTGTTCGACAATTTTTCAT...3' 

                                                                                                     

pozíció a 4. intronon belül                   196↓↓↓↓                                                            256↓↓↓↓ 
                                                                        PSrev1: 3'...CTAAGTTGCACGAGACACAGCG...5' 

T. pleurotum CPK 2814:......................5'...TTTTTTCTGCTTCACTCCCCCCACTGGCCCAGTCATGATTCAACGTGCTCTGTGTCGC----CAT...3' 

T. pleuroticola DAOM 175924:................5'...TTT---CTGCTTCACTCTCCC-ACTG-CCCAGTCATCATTCAACGTGCTCTGTGTCTCC---CAT...3'  

T. aggressivum f. aggressivum DAOM 222154:..5'...TTTTT-GTGCTTCACTATCACTA----CCCAGCCGTCGTTCAACGTGCTCTGTCTCTC---TCAT...3' 

T. aggressivum f. europaeum CBS 100525:.....5'...TTTTTTGTGCTTCACTATCACTA----CCCAGCCGTCGTTCAACGTGCTCTGTCTCTC--GTCAT...3' 

T. harzianum CBS 273.78:....................5'...TTTTCT--GCTTCAC--TCACTT----CCCAGCCATCATTCAGCGTGTTCTGTGTCCTTGGTCAT...3' 

              

pozíció az 5. intronon belül                    1↓↓↓↓                                                             65↓↓↓↓ 
                                                                        FPrev1: 3'...CGCTCGACCACGATTGTCCA...5' 

T. pleurotum CPK 2814:......................5'...GTATGTCTGCTGCTCCATCACCTCCATGCAGGAATGGCGAGCTGGTGCTAACAGGTCATGCGCAG...3' 

T. pleuroticola DAOM 175924:................5'...GTATGTCTGCT---CCATCATCTTGATGCAGGAATTGCGAGCTGGTGCTAACAGGTAATTCGCAG...3' 

T. aggressivum f. aggressivum DAOM 222154:..5'...GTATGTCTCCT--TC-ATCACCCCGATGCAGCAATTACAAGCCAGTGCTAACAGGCAATTCACAG...3' 

T. aggressivum f. europaeum CBS 100525:.....5'...GTATGTCTCCT--TC-ATCACCCCGATGCAGCAATTACAAGCCAGTGCTAACAGGCAATTCACAG...3' 

T. harzianum CBS 273.78:....................5'...GTATGTCTTCT--TC-ATTAACTTCATGCTTCAATTGCAAGTCAGTGCTAACAGGCAATTCACAG...3' 

 

3. ábra. A laskapatogén Trichoderma pleuroticola és T. pleurotum fajok specifikus kimutatására tervezett indítószekvenciák kötőhelye sematikusan 
ábrázolva (A) és szekvenciaszinten (B) 



4.3.3. Klinikai szempontból jelentős Trichoderma fajok diagnosztikai kimutatásának 

lehetőségei 
 

A 4.1.3. szakaszban ismertetett eredmények alapján a klinikai T. longibrachiatum és 
H. orientalis törzsek gyors, diagnosztikai célú azonosítása ITS-szekvenciájuk alapján nem 
lehetséges, ezt ki kell, hogy egészítse a tef1-szekvenciák analízise. Mivel a nemzetség 
képviselői által okozott fertőzések legyengült immunrendszerű betegekben gyakran halálos 
kimenetelű fertőzéseket okoznak, megbízható és gyors diagnosztizálásuk létfontosságú. A 
búza rizoszférájából izolált törzsek azonosítására alkalmazott, cellulóz-acetát 
elektroforézisen alapuló izoenzim-analízis (lásd 4.1.1. szakasz) a T. longibrachiatum és H. 

orientalis fajok gyors azonosítására is alkalmas lehet. Tizenhárom enzim aktivitásának 
cellulóz-acetát elektroforézissel történt elemzése során hét: a glükóz-6-foszfát-dehidrogenáz, 
a glükóz-6-foszfát-izomeráz, a 6-foszfoglükonát-dehidrogenáz, a peptidáz A, B, és C, 
valamint a foszfoglükomutáz alkalmasnak bizonyult az összes vizsgált klinikai T. 

longibrachiatum törzs tesztelésére (Szekeres és mtsai. 2006a). Az alkalmazott enzimek 
polimorfnak mutatkoztak a vizsgált populációban, a foszfoglükomutáz interspecifikusnak, 
míg a többi enzim intraspecifikusnak bizonyult. Az enzimmintázatokat felhasználva 10 
elektroforetikus típust tudtunk elkülöníteni, melyek az előállított dendrogramon a vizsgált T. 
longibrachiatum izolátumokat négy elkülönülő csoportra bontották, és egyértelműen 
elkülönítették a H. orientalis törzsektől. Eredményeink alapján a cellulóz acetát 
elektroforézissel végzett izoenzim-analízis a T. longibrachiatum fajba tartozó törzsek gyors 
azonosítására és tipizálására egyaránt alkalmas, így diagnosztikai célokra történő 
felhasználása is elképzelhető (Szekeres és mtsai. 2006a). 

Fontos megjegyezni, hogy sem az ITS, tef1, chit18-5 és cal1 gének 
szekvenciaanalízise, sem a mtDNS RFLP (lásd 4.1.3. szakasz), sem a szénforráshasznosítási 
profilok vizsgálata (lásd 4.2.3. szakasz), sem pedig az izoenzim-analízis nem különítették el 
egymástól a vizsgált klinikai mintákból származó T. longibrachiatum izolátumokat a 
környezeti mintákból származóktól. Tehát míg bizonyos klinikai jelentőségű gombáknál – 
pl. az Exophiala dermatitidis (Matos és mtsai. 2003) esetében – a kórokozó faj patogén és 
nem patogén szubpopulációkra bontható, addig eredményeink alapján a T. longibrachiatum 
fajon belül – a Pseudallescheria boydii (Rainer és mtsai. 2000) és Aspergillus fumigatus 
(Varga és Tóth, 2003) fajokhoz hasonlóan – valószínűleg nincsenek ilyen szubpopulációk, 
tehát mindegyik T. longibrachiatum törzs képes lehet megbetegedést okozni. A T. 

longibrachiatum törzsek biológiai védekezés céljaira történő mezőgazdasági alkalmazásának 
tervezése (Migheli és mtsai. 1998; Sánchez és mtsai. 2007) ezért nem javasolt, 
biotechnológiai alkalmazásuk (Sidhu és Sandhu, 1980) pedig – potenciális opportunista 
humán patogén fajról lévén szó – csak megfelelő óvintézkedések betartása mellett javasolt. 
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5. AZ EREDMÉNYEK ÖSSZEFOGLALÁSA 
 

Különböző élőhelyekről (búzaföld, rizsföld, csiperke termesztésére alkalmazott 
komposzt, laskagomba termesztésére alkalmazott szubsztrátum, klinikai minták) összesen 
400 Trichoderma törzset izoláltunk. Elvégeztük az izolátumok fajszintű azonosítását, 
ökofiziológia jellemzését, és diagnosztikai módszereket dolgoztunk ki több, gyakorlati 
szempontból jelentős faj, illetve törzs specifikus kimutatása/nyomonkövetése céljából. 
 
A tézisekben ismertetett kutatások legfontosabb új eredményei a következők: 
 
A mezőgazdasági területekről izolált Trichoderma törzsek vizsgálata során: 
 

- hazánkban elsőként mutattuk ki a T. rossicum, T. spirale, T. brevicompactum és T. 

oblongisporum fajok előfordulását, 
- a T. harzianum, T. virens és T. atroviride fajok esetében új genotípusokat 
azonosítottunk, 
- kidolgoztunk egy új, az in vitro antagonizmus-tesztek képanalízisén alapuló 
módszert (biokontroll index meghatározása), mely megfelelő szabványosított 
körülmények között lehetőséget teremt a fonalasgomba-törzsek biokontroll 
sajátságainak mennyiségi kiértékelésére, 
- egy, a R. solani által okozott szárhüvelybarnulás elleni biológiai védekezésre 
kiválóan alkalmas T. harzianum törzsre kidolgoztunk egy SCAR-
indítószekvenciákon alapuló PCR-mószert, mely alkalmas a biokontroll törzs 
specifikus kimutatására és nyomonkövetésére. 

 
A gombatermesztésből izolált Trichoderma törzsek vizsgálata során: 
 

- hazánkban elsőként mutattuk ki a T. ghanense faj előfordulását, 
- megállapítottuk, hogy a laskagomba zöldpenészes fertőzéséért hazánkban is a 
közelmúltban leírt T. pleurotum és T. pleuroticola fajok felelősek, 
- elvégeztük a két újonnan leírt laskapatogén Trichoderma faj tudományos 
igényeknek megfelelő molekuláris taxonómiai és fiziológiai jellemzését, 
- kidolgoztunk egy, a két laskapatogén Trichoderma faj kimutatását és egymástól 
történő elkülönítését lehetővé tévő, multiplex PCR-en alapuló diagnosztikai 
módszert, mely közvetlenül a laskagomba termesztésére alkalmazott, szalmaalapú 
szubsztrátumból is képes kimutatni a fajok jelenlétét, 
- kimutattuk a T. pleuroticola előfordulását a vadon termő laskagomba természetes 
szubsztrátumában, mely eredményeink alapján a termesztőüzemekben bekövetkező 
T. pleuroticola-fertőzések természetes rezervoárja lehet, 
- laskagomba termesztőhelységeiből származó, légypapír segítségével elfogott 
rovarok felszínén kimutattuk a T. pleurotum és T. pleuroticola fajok előfordulását, 
igazolva azt a feltételezést, hogy a laskagomba zöldpenészes fertőzésének 
terjesztésében szerepet játszhatnak a termesztőhelységekben jelenlévő rovarok, 
- kimutattuk, hogy a hazai csiperketermesztésben jelentkező zöldpenészes 
fertőzéseket a T. aggressivum f. europaeum faj 1980-as években, Írországban 
felbukkant genotípusával megegyező genotípusú törzs okozza, tehát a Nyugat-
Európai csiperkevész kórokozója érte el Magyarországot. 
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A klinikai mintákból izolált Trichoderma törzsek vizsgálata során: 
 

- megállapítottuk, hogy a törzsek döntő többsége a Trichoderma nemzetség 
Longibrachiatum szekciójába, azon belül is a T. longibrachiatum fajba tartozik, a 
más szekcióba tartozó fajok előfordulásáról szóló tudósítások a legtöbb esetben 
pontatlanok voltak, 
- igazoltuk, hogy a T. longibrachiatum-mal közeli rokon, de szexuális reprodukciós 
stratégiát alkalmazó H. orientalis is képes humán fertőzéseket okozni, 
- hazánkban elsőként mutattuk ki a T. longibrachiatum és H. orientalis fajokat 
klinikai mintákból, 
- megállapítottuk, hogy a cellulóz-acetát elektroforézisen alapuló izoenzim-analízis 
módszere alkalmas a T. longibrachiatum és a H. orientalis fajok gyors azonosítására 
és tipizálására, így diagnosztikai célokra történő felhasználása is elképzelhető, 
- molekuláris biológiai és biokémiai tipizálási vizsgálataink eredményei alapján a T. 

longibrachiatum fajon belül valószínűleg nincsenek patogén és nem patogén 
szubpopulációk, tehát mindegyik T. longibrachiatum törzs képes lehet megbetegedést 
okozni. 
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