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Abstract: As a new chapter of Hungarian karst research, microbiological investigations have begun in the recent
years that aim at the exploration of bacterial community structure of Hungarian karst soils based on cultivation-
based and cultivation-independent, molecular methods. The goal of our research was the comparative microbi-
ological examination of soil samples taken from the Gomor-Torna-karst. Samples collected in autumn 2010 were
plated onto three different media, and colonies with various morphology were isolated. After isolating community
DNA from the soil samples, clone libraries were constructed. The phylogenetic identification of the bacterial
strains and molecular clones was based on the 16S rRNA gene sequence analysis. The bacterial strains were
identified as species of the phyla Actinobacteria, Firmicutes, Proteobacteria and Bacteroidetes. The cloning
method showed more diverse communities: beyond the taxons observed by cultivation, members of the phyla
Chloroflexi, Acidobacteria, Verrucomicrobia, Gemmatimonadetes and the class Deltaproteobacteria were also
present in the studied soils. Most of the molecular clones were similar to clone sequences deriving from soil and
rhizosphere samples.

1. Bevezetés

A karsztkutatas 1) fejezeteként az utobbi években hazank kiilonb6zd karszt-
teriileteinek talajaiban eléforduld baktériumkozosségek szerkezetét feltard
mikrobiologiai vizsgalatok kezdddtek tenyésztésen alapuld és tenyésztéstol
fiiggetlen molekularis biologiai modszerek alkalmazasaval. A mikrobiologi-
ai vizsgalatok Magyarorszag két jelentds karsztos tajan, a Gomor-Tornai-,
valamint a Tapolcai-karszt teriiletén folytak egy olyan interdiszciplinaris
kutatds részeként, melyben més tudomanyagak képviseldi (geoldgusok,
geografusok, 6kologusok) is részt vettek e karsztteriiletek megismerése cél-
jabol (MOGA et al. 2010, 2011, SZABO et al. 2010).

A GOmor-Tornai-karszt talajainak mikrobak6zosségeit mar korabban
is vizsgaltak, azonban azok a kutatdsok els@sorban a talajmikrobdk karszt-
korrézios hatasanak megismerésére iranyultak (DARABOS 1997, ZAMBO
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1998). A 2009 6szén kezdddott dsszehasonlitdé mikrobiologiai vizsgalatok
sordan a fent emlitett két karsztteriiletrdl szarmaz6 Gsszesen 17 talajminta
baktériumkozosségének strukturalis és funkciondlis diverzitas vizsgalatara
kertilt sor. Az egyes talajok alapvetd fizikai ¢s kémiai paramétereinek meg-
hatdrozasa mellett megbecsiiltiilk a mikrobidlis biomassza értékeket, vala-
mint mértik a talajok biogén eredeti CO,-termelését, tovabba
talajmonolitok segitségével esdszimulacios kisérleteket folytattunk a talaj-
mintdk karsztkorrozids hatasanak laboratériumi vizsgalata céljabol (KNAB
et al. 2010). Eredményeink arra utaltak, hogy a felszini és felszin kozeli
talajmintakban nagyobb mikrobialis biomassza, talajrespirdcio €s szubsztrat
indukalt respiracié volt jellemzd, mint a mélyebb rétegekbdl szdrmazo ta-
lajmintakban. A legmagasabb biomassza ¢s talajrespiracio értékeket minden
esetben az Aggteleki fekete rendzina talaj esetében mutattuk ki. A talaj-
mélységgel tehat csokkent a mikrobak szama és aktivitasa is. A talajmintak
baktériumkozosségeit jellemzé6 DGGE (denaturdld gradiens gélelektro-
forézis) sdvmintazatok elsésorban a talajok eltérd fizikai-kémiai sajatsagai-
nak megfelelden valtak szét egymastol, és csak kisebb mértékben kiillonboz-
tek a talajmélység szerint. Az esdszimuldcios kisérletekben a talajmono-
litokon atsziirodott vizmintak baktériumkozosségeinek DGGE savmintazata
szintén talajtipusok szerinti csoportokba (rendzindk és vordsagyagok) ren-
dezddést eredményezett. A talajok baktériumkozosségeiben bekovetkezd
idébeni valtozadsok nyomon kovetése érdekében a mikrobidlis biomassza, a
talajrespiracio és a DGGE vizsgalatokat 9 talajmintara sziikitve 2010 tava-
szan és 6szén megismételtik (KNAB et al. 2012). Eredményeink megerdsi-
tették a biomassza, valamint respiracido meélységtol valo fliggését és a bakté-
riumkozdsségek mintavételi hely (egyéb talajjellemzdk) szerinti DGGE
csoportosuldsat, egyértelmii évszakos valtozasokat azonban nem tudtunk
kimutatni.

A fenti vizsgalatokat kovetden, 2010-ben a Tapolcai-, valamint a
GOmor-Tornai-karszton gylijtott mintdkat vizsgaltunk a talajban €16 baktéri-
umkozosségek filogenetikai diverzitdsanak feltdrdsa ¢s 0Osszehasonlitasa
céljabol. A Tapolcai-karszton végzett kutatdsok eredményeirdl egy korabbi
tanulméanyban szamoltunk be (BUKI et al. 2011). Jelen munka a Gomor-
Tornai-karszt talajmintain az elébbivel egy idOben €s megegyezd tenyészté-
sen alapuld és tenyésztéstdl fliggetlen molekularis mikrobiologiai moédsze-
rekkel végzett kutatdsok eredményeit foglalja dssze.

2. Vizsgalati anyag és mdédszerek
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A mintavételi helyek adatait és a talajmintdk jeldléseit valamint legfébb
jellemzdit az I tablazat tartalmazza. A mintavételi helyek részletesebb le-
irasat és a talajok alapvetd fizikai-kémiai tulajdonsagait egy korabbi tanul-
manyunkban kozoltik (KNAB et al. 2010). A talajmintdkat 2010 oktoberé-
ben a felszini 15 cm-es rétegbdl vettiik furémag-mintavevével, az anyakdzet
eléréséig, a mintdk vastagsaga minden esetben atérte ezt a legfelsd, 15 cm-
es réteget. A mintavételek idoben gyorsan kovették egymast a két karsztte-
rilleten, kozel azonos idéjarasi viszonyok mellett (KNAB et al. 2012). A ta-
lajmintakbol megkdzelitéleg 500 g-nyi mennyiséget gytijtottiink steril edé-
nyekbe. A laboratoriumi vizsgalatok megkezdése eldtt az egyes talajminta-
kat alaposan Osszekevertiik, a lathatd gyokereket €s egyéb novényi marad-

vanyokat eltavolitottuk.
1 tablazat
Table I
Mintavételi helyek a Goméor-Tornai-karszton, mintajelolések és a talajmintak legfobb jellemzdi
Sampling sites on Gomor-Torna-karst, signs of soil samples and the main characteristics of soil samples

Foldraizi koordinatak Minta ieldlé-
Mintavételi hely ] Oirajzl xoordinata inta Jelole Talajtipus | Talajmélység
E szélesség K hosszusag se
Aggteleki-to melletti
ggreeato METEtll 1 148028°13.3593” | +20°30°40.8554” Al rendzina 0-15 cm
ordogszantas
Voros-to melletti s N S ’ L
t5bor +48°28°19.3972 +20°32°33.0294 V3 voOrosagyag 0-15cm

A tenyésztéshez a talajmintakbdl tizes 1éptéki higitasi sort készitet-
tiink, majd ennek minden tagjabol haromféle (nutrient, R2A ¢és keményitd-
kazein) tapagar lemez felszinére szélesztettiink. Tiznapos, 28°C-os inkuba-
ciot kovetden csiraszdm becslést végeztiink. A kifejlédott kiilonallo telepe-
ket morfologiai diverzitasuk szerint a tdplemezekkel azonos Gsszetételi fer-
de agarra izolaltuk. A baktériumtorzsek genotipusos vizsgélata soran a tor-
zsek tiszta tenyészeteibdl DNS-t izolaltunk steril iiveggyongyds fizikai fel-
tarassal, majd PCR késziilékben 5 percig 99°C-on denaturéltuk. Az izolalt
DNS-b6l a 16S rDNS régiot 27f és 1387r primerekkel polimeraz lancreak-
ci6 (PCR) segitségével szaporitottuk fel. Ezutan a 16S rDNS PCR terméke-
ket Mspl és BsuRI restrikcios endonukledz enzimekkel hasitottuk, és igy
létrehoztuk az egyes torzsekre jellemzé ARDRA (Amplified Ribosomal
DNA Restriction Analysis) mintdzatot. Az egyedi hasitasi mintazattal ren-
delkezd (reprezentativ) torzsek faji szintli azonositasat a 16S rDNS bazissor-
rend-elemzésére alapozva, 27f primer felhasznaldsaval, a jeldlt terminatoru
ciklikus szekvenalds modszerével végeztiik el. A szekvenciak filogenetikai
hovatartozdsat a GenBank internetes adatbazis (http://www.ncbi.nlm.-
nih.gov), illetve a mar leirt, tenyésztésbe vont tipustérzseket tartalmazéd
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EzTaxon server (http://www.eztaxon.org/; CHUN et al. 2007) segitségével
ellendriztiik.

A tenyésztéstdl fiiggetlen vizsgalatokhoz a 0,5-1,0 g-nyi talajmin-
takbol DNS izolalo kit segitségével (Ultra Clean Soil DNA Isolation Kit,
Mo-Bio), kémiai és mechanikus sejtfeltarast alkalmazva, a protokollnak
megfelelden kivontuk a kozdsségi DNS-t. A talajmintakbol nyert DNS-
ekbdl a kék-fehér szelekcion (SAMBROOK — RUSSELL 2001) alapul6 méd-
szerrel klonkonyvtarakat hoztunk 1étre. A modszerrel konnyen ellendrizhetd
a célszekvencia beépiilésének sikeressége. A vektor plazmidon megtalalhato
az ampicillin rezisztencia génje, valamint klénoz6 helye a -galaktozidaz
enzim N-terminalis részét tartalmazza. igy a plazmid baktériumsejtbe tortént
sejteket egy mesterséges cukrot, az X-gal-t tartalmaz6 taptalajra szélesztve
az inzerttel nem rendelkezd sejtekben létrejovd aktiv B-galaktozidaz (IPTG)
hatdsara galaktoz keletkezik és a baktériumtelep kékre szinezddik. A
klonkonyvtarak 1étrehozasakor azokkal a telepekkel dolgozunk tovabb, ame-
lyek névekednek ampicillin tartalmt taptalajon (azaz vektorral transzfor-
maltak), és X-gal jelenlétében fehér szinti telepeket képeznek (azaz tartal-
mazzak az inzert DNS-t). Jelen vizsgalataink sordn a klonkonyvtarak készi-
téséhez a pGem-T Vector System (Promega, WI, USA) klonoz6 rendszert
alkalmaztuk, a gyart6 utasitasait kovetve, 27f és 1401r primerek felhaszna-
lasaval. A reprezentativ klonszekvencidk filogenetikai azonositasat a bakté-
riumtorzseknél leirtak szerint a 16S rDNS bazissorrend-elemzésére alapozva
végeztik.

3. Eredmények és értékelésiik

A talajmintakban atlagosan 10°-10’TKE/g (TKE = telepképzé egység) csi-
raszam értékeket hataroztunk meg a talajmintatdl és az alkalmazott taptalaj-
tipustdl fliggetleniil. A V3 minta esetében becsiiltiik a legmagasabb csira-
szam értéket keményit6-kazein taptalajon (2,0*10'TKE/g) (II. tabldzat). A
legalacsonyabb értéket az Al minta esetében nutrient taptalajon kaptuk
(8,1 x 10°TKE/g).

II. tablazat

Table Il
A talajmintak csiraszam értékei (TKE/g) az alkalmazott taptalajok szerint
Germ count numbers(CFU/g) of soil samples according to the media used

.. Csiraszam értékek a kiilonb6zo taptalajokon (TKE/g)
Talajminta - —— -
Nutrient R2A Keményito-kazein
Al 8,1¥10° 1,610’ 9,4%10°
V3 9,1%¥10° 1,3*10’ 2,010’
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A GOmor-Tornai-karsztrdl szarmazo6 talajmintakbdl izolalt 75-75
baktériumtorzs kozil 6sszesen 100-at (Al: 50, V3: 50) sikertilt tiszta tenyé-
szetben fenntartani. A DNS kinyerést kovetden ARDRA csoportositas utan
elvégeztiik a tiszta tenyészetek csoportreprezentansainak 16S rDNS-re ala-
pozott részleges bazissorrend elemzését. A Bacteria doménen beliil a 45
csoportreprezentans torzset (Al: 19, V3: 26) 4 filogenetikai térzs 27 nem-
zetségének képviseldjeként azonositottuk (//1. tablazat).

A baktérium torzsek és klonok filogenetikai megoszidsa
The phylogenetic distribution of bacterial strains and clones

1II. tabldzat
Table IIT

Filogenetikai csoport

Al minta

V3 minta

torzsek

klonok

torzsek

klonok

CHLOROFLEXI

0 (%)

2 (%)

0 (%)

0 (%)

unclassified Chloroflexi bacterium

1

ALPHAPROTEOBACTERIA

8 (%)

4 (%)

6 (%)

21 (%)

Bradyrhizobium
Brevundimonas
Caulobacter
Devosia
Mesorhizobium
Paracoccus
Phyllobacterium
Rhizobium
Rhodoplanes
Sphingomonas

unclassified Alphaproteobacteria bacterium

2

1
1

2

BETAPROTEOBACTERIA

4 (%)

4 (%)

12 (%)

9 (%)

Achromobacter
Duganella
Massilia
Mitsuaria
Ramlibacter
Variovorax
Xenophilus

unclassified Betaproteobacteria bacterium

1

GAMMAPROTEOBACTERIA

2 (%)

0 (%)

16 (%)

1 (%)

Luteimonas
Lysobacter
Pseudomonas
Pseudoxanthomonas
Shigella
Xanthomonas

unclassified Gammaproteobacteria bacterium

1

DELTAPROTEOBACTERIA

0 (%)

13 (%)

0 (%)

13 (%)

unclassified Deltaproteobacteria bacterium

6

9
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A baktérium térzsek és kionok filogenetikai megoszldsa

111 tablazat (folytatas)

The phylogenetic distribution of bacterial strains and clones

Table II (continued)

Filogenetikai csoport

Al minta

V3 minta

torzsek

klonok

torzsek

klonok

FIRMICUTES

38 (%)

0 (%)

12 (%)

1 (%)

Bacillus

Cohnella

Paenibacillus

Paenisporosarcina
unclassified Firmicutes bacterium

17
1
1

5

1

ACTINOBACTERIA

40 (%)

51 (%)

42 (%)

12 (%)

Actinomadura
Aeromicrobium
Agromyces
Amycolatopsis
Arthrobacter
Brevibacterium
Gaiella
Kribbella
Leifsonia
Lentzea
Marmoricola
Microbacterium
Micrococcus
Nocardioides
Rhodococcus
Streptomyces
unclassified Actinobacteria bacterium

23

e

1

6

ACIDOBACTERIA

0 (%)

19 (%)

0 (%)

28 (%)

unclassified Acidobacteria bacterium

9

19

BACTEROIDETES

8 (%)

0 (%)

12 (%)

1 (%)

Flavobacterium
Pedobacter
Solitalea
unclassified Bacteroidetes bacterium

1
1
3
1

1

VERRUCOMICROBIA

0 (%)

2 (%)

0 (%)

7 (%)

Chthoniobacter
unclassified Verrucomicrobia bacterium

1

5

GEMMATIMONADETES

0 (%)

4 (%)

0 (%)

6 (%)

unclassified Gemmatimonadetes bacterium

2

4

A vizsgalt talajmintakban egyértelmiien az Actinobacteria torzs tag-
jai fordultak el6 legnagyobb aranyban. Az A1 mintdban a Firmicutes torzs,
mig a V3 mintdban a Proteobacteria torzs bizonyult a méasodik legnépesebb
csoportnak. A legtobb altalunk izolalt baktériumtdrzs a Bacillus, Streptomy-
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ces, Pseudomonas és Agromyces nemzetségekbe tartozott. E nemzetségek
tobbségének képviseldi nagy tiirdképességli, széleskorli metabolikus poten-
ciallal bir6 szervezetek, melyek feltételezhetéen dominans el6forduldsuak az
altalunk vizsgalt talajokban, konnyen tenyészthetdek, kedvezdtlen kornyeze-
ti feltételek mellett is képesek ¢letben maradni.

A baktériumkozosségek tenyésztéstdl fliggetlen vizsgalata sordn 6sz-
szesen 115 molekularis klon (Al: 47; V3: 68) 72 csoportreprezentdnsanak
(A1: 33; V3:39) bazissorrend elemzését végeztikk el. Az altalunk kapott
klonszekvencidkat az EzTaxon adatbdzissal Gsszevetve azt talaltuk, hogy
Osszesen 51%-uk tartozott azon 4 filogenetikai torzs valamelyikébe, melye-
ket a tenyésztéses vizsgalataink soran is kimutattunk. A klonszekvencidk
filogenetikai csoportonkénti megoszlasa eltért a tenyésztés soran kapott
eredményektdl. Klonozasos eljarassal szamos olyan filogenetikai csoport
(Chloroflexi, Deltaproteobacteria, Acidobacteria, Verrucomicrobia ¢s
Gemmatimonadetes) képviseldit sikeriilt kimutatnunk, melyeket nem tud-
tunk tenyésztésbe vonni (/1. tablazat).

A klonok néhany kivételtdl eltekintve 97% alatti szekvencia hason-
l6sagot mutattak mar leirt baktériumfajok szekvencidival, ezért ezek az ada-
tok a faji szintli azonositast nem tették lehetové. Az NCBI adatbazis haszna-
lataval kapott eredményeket figyelembe véve a klonszekvencidk tulnyomod
tobbsége a legnagyobb szekvencia egyezést (94-99%) eddig tenyésztésbe
még nem vont kdrnyezeti klonokkal mutatta. Utdbbiak legnagyobb részét
kiilonboz6 talajmintakbol, foleg rizoszféra talajokbol izolaltak (ELSHAHED
et al. 2008, JANGID et al. 2010, 2011, UPCHURCH et al. 2008), de akad-
tak koztiik hulladéklerakok kornyékérdl, allati iriilékbol, valamint nitrogén-
kotd szervezetekbdl szarmazoak is (MILITON et al. 2010, WUST et al.
2011, ALEXANDRE et al. 2009). Az eredményeket figyelembe véve a
klénkodnyvtar-analizissel a tenyésztéses modszernél szélesebb filogenetikai
diverzitast tudtunk feltarni, hiszen az altalunk vizsgélatba vont baktérium-
torzsek és molekularis klonok szdma megkdozelitéleg azonos volt. Hasonld
megallapitdsokra jutottunk a Tapolcai-karszt talajmintainak mikrobiologiai
vizsgalata sordn is (BUKI et al. 2011).

A Gémér-Tornai- és a Tapolcai-karszt (BUKI et al. 2011) talajminta-
in végzett mikrobioldgiai vizsgalatok eredményeit Gsszevetve megallapitha-
td, hogy mindkét teriileten az Actinobacteria torzs tagjai voltak jelen sza-
mottevé mennyiségben (a Gomor-Tornai-karsztrol szarmazoé talajokbdl 6sz-
szesen 41 baktériumtorzs ¢és 32 klonszekvencia). A legtobb torzs a
Streptomyces nemzetség tagja volt, a két karsztteriiletr6l nagyjabol azonos
aranyban. Jelentds szdmban fordultak még el6 az Agromyces ¢és
Arthrobacter nemzetségek képviseldi, melyek koziill a GOmor-Tornai-
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karsztrol tobb torzs keriilt eld, mint a Tapolcai-karsztrol. A Kribbella,
Leifsonia €s Microbacterium nemzetségekbe tartozo torzseket csak a
GOmor-Tornai-karszt talajmintaibdl izolaltunk, egyéb nemzetségek csupan
egy vagy két torzzsel képviseltették magukat (/I tablazat). Az
Actinobacteria torzzsel legkozelebbi rokon kldnszekvenciak szintén nagyja-
bol egyenld aranyban keriiltek eld mindkét karsztrol. Ezek koziil két repre-
zentans  klonszekvenciat a V3  talajmintdbdl nemzetség szinten
(Actinomadura és Gaiella), egy tovabbi klont az A1 mintabdl faji szinten
(Marmoricola aequoreus) sikerlilt azonositani. Utdbbi egy sarga szinl
aktinobaktérium, melyet tengerparti homokos iiledékbdl izolaltak eldszor
(LEE 2007).

A GOmor-Tornai-karszt talajmintdiban a Firmicutes filogenetikai
torzs 25 baktériumtorzzsel és 1 klonszekvenciaval képviseltette magat. A
torzsek tobbsége a Bacillus nemzetségbe tartozott, akarcsak a Tapolcai min-
tak esetében (BUKI et al. 2011).

A Proteobacteria torzs Alpha-, Beta-, ¢s Gammaproteobacteria 0sz-
talyainak tagjait mind tenyésztéssel, mind klonozassal kimutattuk, mig a
Deltaproteobacteria osztaly rokonsagéaba tartozokat csak klonkonyvtar-
analizissel sikeriilt azonositanunk. Koriilbeliil azonos szamu torzset izolal-
tunk az Alpha-, Beta- és Gamma osztalyokbol (rendre 7, 8, 9), a Tapolcai-
karszt esetén ezek az aranyok jelentOsen eltértek, a Gammaproteobacteria
osztaly javara (BUKI et al. 2011). A Pseudomonas nemzetség tagjai bizo-
nyultak a leggyakoribb el6forduldsunak, ezen kiviil eldkeriiltek még egynél
nagyobb szamban a Caulobacter, Phyllobacterium, Massilia és Xenophilus
rokonsagaba tartozo torzsek. A klonkonyvtarak Gram-negativ dominanciajat
jelezte, hogy 40 klonszekvencia tartozott a Proteobacteria filogenetikai
torzsbe, kozel kétszerese az e csoportba tartozd baktériumtérzseknek. A
klonszekvenciak megoszldsa az egyes osztalyok kozott nem volt olyan
egyenletes, mint a torzsek esetében. Az Alpha- és Deltaproteobacteria oszta-
lyokkal kozel azonos szamu (16, illetve 15) klon mutatott rokonsagot, a
Betaproteobacteria osztalyba feleannyi (8) szekvencia, a
gammaproteobaktériumok koz¢ pedig minddssze egyetlen klon tartozott. A
Tapolcai-karsztrol szarmazo talajokban joval nagyobb aranyban fordultak
elé a gammaproteobaktériumok (BUKI et al. 2011). MILITON et al. (2010)
megfigyelései szerint egy alifads szénhidrogénekkel szennyezett ipari teriile-
ten folytatott aerob bioremedidcid soran a szerves szennyezéanyagok meny-
nyiségének csokkenésével parhuzamosan jelentdsen valtozott a baktérium-
kozosség  Osszetétele. A szénhidrogénnel szennyezett talajokra a
gammaproteobaktériumok aranyanak ndvekedése volt jellemz6, amit a kuta-
tok ,,gamma-eltolodas”-nak neveztek el. A Gomor-Tornai-karszt talajaihoz
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képest a Tapolcai-karszt talajaiban tapasztalt nagyobb ardnyu
Gammaproteobacteria eléfordulas egyik lehetséges oka szintén lehetett
antropogén eredetli szennyezés. Az Alphaproteobacteria osztalybdl olyan
nemzetségekkel rokon szekvencidkat is kimutattunk, melyeket nem sikertilt
tenyésztésbe vonni, igy a Bradyrhizobium ¢és Devosia nemzetségek tagjait.
Az egyik klonszekvencia 99%-o0s hasonlosagot mutatott a VINUESA et al.
(2005) altal leirt Bradyrhizobium canariense fajjal, mely egy savtiird
endoszimbionta, ami a Kanari-szigeteken honos rekettye-féle hiivelyes no-
vényekben (Papilionoideae: Genisteae) képez giimot. Ugyancsak faji szinten
azonositottuk a Variovorax ginsengisoli-t, egy Gram-negativ, aerob vagy
fakultativ anaerob, spérdt nem képzd, mozgasképes, palcika alakl
denitrifikalé baktériumot, melyet egy dél-koreai ginzengfold talajabdl izo-
laltak (IM et al. 2010).

A GOmor-Tornai-karszt talajmintaibol 10 baktériumtorzs és mind-
0ssze 1 klonszekvencia tartozott a Bacteroidetes filogenetikai torzsbe. Ko-
ziliik nemzetség szinten tudtuk azonositani a talajokban gyakori eléfordula-
su Flavobacterium, Solitalea és Pedobacter genuszokat.

A klonozas soran nagy szdmban kertiiltek el6 az Acidobacteria torzs-
zsel rokon szekvenciak, mely csoportba tartozo baktériumok tenyésztéssel
csak nehezen mutathatok ki specidlis tdpanyagigényeik miatt. Ezen kiviil
azonositottunk még a Verrucomicrobia, Gemmatimonadetes és Chloroflexi
torzsekbe tartozo6 klonokat is.

4. Osszefoglalas

A GOmor-Tornai-karszt két mintavételi pontjan, 2010 6szén gyiijtott talaj-
mintakon végeztiink tenyésztésen alapuld €s tenyésztéstdl fiiggetlen mole-
kuléris mikrobioldgiai vizsgélatokat. A tenyésztéses vizsgalatok sordn a
baktériumtorzseket az Actinobacteria, Firmicutes, Proteobacteria ¢&s
Bacteroidetes filogenetikai torzsek fajaiként azonositottuk, melyek koziil az
Actinobacteria torzs tagjai fordultak elé a legnagyobb aranyban. Tenyész-
téssel a talajok baktériumkozosségeiben Gram-pozitiv dominanciat tapasz-
taltunk, €s els6sorban az aerob, kemoorganotrof heterotrot anyagceserét foly-
tato, talajokban gyakori el6fordulast, nagy tlrdképességli és széleskorii
anyagcsere-potenciallal biro szervezeteket tudtuk kimutatni. Klonkonyvtar
elemzéssel a talaj-baktériumkdzosségek szélesebb korti diverzitasat tartuk
fel. A tenyésztéssel kimutatott taxonokon kiviil a Chloroflexi, Acidobac-
teria, Verrucomicrobia és Gemmatimonadetes torzsek, valamint a
Deltaproteobacteria osztaly képvisel6i is elokertiltek, vagyis szamos sajatos
tenyésztési igényl, illetve mas anyagcserével jellemezhetd szervezet, me-
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lyek szintén fontos szerepet jatszhatnak a talajok kozOsségi anyagcseréjé-
ben.

A GOmor-Tornai karsztrol szarmazo talajok baktériumkozosségeit a
tenyésztéses vizsgalatok eredményei alapjan 0sszehasonlitva megfigyelhetd
volt, hogy mig az Aggteleki-tdo melletti mintdban az aktinobaktériumok utan
a Firmicutes torzs bizonyult a masodik legnépesebb csoportnak, addig a
Voros-to melletti mintadban a Proteobacteria torzs tagjai fordultak eld legna-
gyobb aranyban. Klénozésos eljarassal az aktinobaktériumokkal szemben
szintén a Proteobacteria torzs nagyobb aranyu eléfordulasat tudtuk kimutat-
ni a VOrds-t6 melletti mintaban.

A kutatasok az OTKA T79135 sz. palyazatanak tamogatasaval folytak.
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