Gombafajok DNS alapu azonositasa

2012. majus 8.
Az Amerikai Tudomdnyos Akadémia folydirata, a Proceedings of National Academy of
Sciences (PNAS) dprilis 17-i szama cimlapfotéja a nemzetkozi ,,Fungal Barcoding
Consortium” kozleményére hivja fel a figyelmet. A cikk szerzoi kozott vannak a SZTE
TTIK Mikrobiologiai Tanszék kutatoi is.

A nemzetkdzi Osszefogassal megvaldsult kutatdsban, melynek célja a gombafajok
azonositasdra  altaldnosan, mintegy ,,vonalkddként” hasznilhat6 DNS szakaszok
meghatarozasa volt, Magyarorszagrol a SZTE TTIK Mikrobiologiai Tanszék 6t (Nagy Laszlo,
Nyilasi Ildiko, Papp Tamas, Petkovits Tamas és Vagvolgyi Csaba), valamint az ELTE TTK
Biologiai Intézet Novényszervezettani Tanszék két kutatoja (Kovacs M. Gabor és Knapp G.
Daniel) vett részt.

A kutatas jelentdségét atfogo volta adja. A valodi gombékat szinte teljesen feloleld vizsgalat
szamos gén, illetve 10kusz (az egyes gének fizikai helye a kromoszéman) dsszehasonlitasaval
a gombak univerzalis vonalkdédjaként a sejtmagi riboszomalis RNS-t kodold komplex ITS

Coprinellus micaceus (Nagy LaszIo felvétele)

A kutatdcsoport az utdbbi idében tobb jelentds eredményt ért el a molekularis filogenetika és
evolicio teriiletén. Elsdként irtak le robbandsszerli adaptiv radidciot (fajképzodést)
gombédkban (Nagy ¢és mtsai, 2012), melyet a hasonléan rangos Systematic Biology
folyoiratban kozoltek. Egy nemrég lezart, az OTKA ¢és a német DFG kutatési alap altal is
tdmogatott nemzetkdzi egylittmiikddés keretében elvégezték a Mucoromycotina egyik
legnagyobb csoportjanak atfogod filogenetikai elemzését (Petkovits és mtsai., 2011). A
létrehozott adatsorok altalanos érvényii bioldgiai kérdések tanulmanyozasat is lehetové tették,
pl. a 1étezd, de még le nem irt fajok szdmanak becslésére vonatkozdéan (Nagy €s mtsai., 2011).
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